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Forord

NIBIO har utviklet og tatt i bruk molekylaerbiologiske metoder for sporing av fekal vannforurensning.
Metoden ble anvendt til a skille i hvilken grad fekal forurensningen kommer fra mennesker eller dyr og
i sé fall hvilke arter. Metoden ble testet ut i ulike typer nedbgrfelt som blant annet omfatter
naturomrader, landbruk, bebyggelse og urban aktivitet og et utvalg dyr som typisk ferdes i slike
nedbarfelt.

Prosjektene har blitt gjennomfert i naert samarbeid med Oslo, Trondheim, Bergen og Oppegard
kommuner. Rapporten presenterer ogsa data fra EQS-prosjektet AQUARIUS som NIBIO deltar i
(Norway Grants: Norwegian Financial Mechanism 2009—2014 under Project Contract no. 7F14341
“Assessing water quality improvement options concerning nutrient and pharmaceutical
contaminants in rural watersheds™).

Formaélet med hvert prosjekt var primeert & benytte og vurdere molekylarbiologiske metoder for
sporing av fekale forurensningskilder i store nedbgrfelt med vannkilder til konsum, ogsa bading
og/eller vanning. Det andre malet var & forsgke a verifisere metoden i nedbgrfelt som er dominert av
mennesker eller dyr, samt validere molekylerbiologiske tester for forskjellige dyrearter. I rapporten
skilles det mellom «mennesker» og «dyr» nar resultater vurderes selv om mennesker ogsa er et
varmblodig pattedyr.

Analysearbeidet som rapporten bygger pa er i sin helhet finansiert av deltakende kommuner foruten
finansieringsstatten fra EQS midler. Arbeidet med sammenstilling av data fra de ulike NIBIO
prosjektene for 4 evaluere erfaringer med metoden i et storre perspektiv og gjore dette arbeidet
tilgjengelig, er finansiert av Norsk Vann Prosjekt «Kildesporing av fekal forurensning med nye
molekylerbiologiske metoder» etter forslag fra kommuner.

Styringsgruppen som har bidratt i prosjektet giennom blant annet deltakelse i mgter, med provetaking
og som kontakter bestér av folgende:

Anna-Lena Beschorner, Oslo kommune
Anna Walde, Bergen kommune

Erlend Nygéard, Trondheim kommune
Randi Aamodt, Oppegird kommune
Kjetil Furuberg, Norsk Vann

Deler av rapporten som omtaler mikrobiologiske og molekylarbiologiske metoder i innledningen vil
vaere tungt tilgjengelige uten kjennskap til de begreper som benyttes pd fagomréidet. Hoveddelen av
rapporten med de enkelte delprosjekt er skrevet slik at stoffet er tilgjengelig forutsatt grunnleggende
kjennskap til mikrobiologien i fekal vannforurensning.

NIBIO retter en takk til vare samarbeidspartnere fra Oslo, Trondheim, Bergen og Oppegérd
kommuner som har stilt data til rAdighet og Norsk Vann for finansiering av rapporten.

As,
April 2017
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Sammendrag

For 4 finne kilden til vannforurensinger slik at malrettede tiltak kan gjennomfores er det i de senere
arene utviklet ulike metoder for kildesporing av forurensninger. Forurensninger kan ha en kjemisk
eller biologisk signatur som skiller den fra andre forurensinger. Kildesporing omfatter kjemiske og
biologiske analysemetoder av vannprgver tatt ut pa strategiske plasser i et nedberfelt med formal &
finne kilden. Mikrobiologiske metoder som benytter indikatororganismer som bakteriegruppen E.coli
har lenge blitt benyttet som en metode for & pavise fekal forurensning. Om det er mennesker eller dyr
som er opphav til forurensningen kan veere viktig a fa kunnskap om. NIBIO har testet ut
molekylerbiologiske metoder for sporing av fekale forurensningskilder i vann som kan avdekke om
avforingen kommer fra mennesker og/eller dyr. DNA-testene er baserte pa real-time quantitative
polymerase chain reaction — qPCR. Det er ogsa utviklet en metode for & angi bidraget i prosent hvor
det er flere kilder til fekal forurensning i en vannforekomst. Rapporten oppsummerer erfaringer med
metoden i ulike NIBIO prosjekter gjennomfert i perioden 2013 — 2016.

I noen prosjekter har det veert gnskelig & skille mellom mennesker og dyr som en felles gruppe. NIBIO
har ogsé utviklet genetiske markorer som gjor det mulig & skille mellom ulike dyregrupper som hest,
drovtyggere, gris og en felles gruppe som omfatter andre dyr. Utvikling av genetiske markgrer for
aktuelle dyregrupper som forekommer i Norge er tidkrevende laboratoriearbeid. Dette er et arbeid
som vil foreg i tiden fremover for a skille mellom flere dyregrupper. I noen prosjekter har det ogsa
blitt analysert for humanpatogene varianter av E.coli, foruten kjemiske forbindelser som typisk
forekommer i husholdningsavlap. Mer spesifikke analyser er tid- og ressurskrevende og derfor relativt
kostbare analyser.

Metoden som omtales i rapporten ble forste gang benyttet i Norge i 2013 i et typisk jordbrukslandskap
pa Ostlandet med dyrket mark og utslipp fra avlgpsanlegg og husdyr pé beite. Resultatene fra
mikrobiell kildesporing viste en geografisk forskjell med hensyn til hvem som er storste bidragsyter til
fekal vannforurensning med E. coli samt til patogene bakterier, sarlig shigatoksinproduserende E. coli
(STEC). Syv STEC serogrupper (026, 045, 0103, O111, 0121, 0145 og 0157) ble pévist i de undersgkte
vannprgvene og disse viste hay korrelasjon med fekal forurensing fra drevtyggende husdyr. Generelt
avhenger fekal forurensing fra husdyr (hester og dravtyggere) av hvor dyrene er, nar dyrene er ute pa
beite, samt nedber og avrenningsforhold.

For & vurdere de molekylarbiologiske metodene for sporing av fekale forurensningskilder i store
nedbgrfelt med vannkilder til konsum, ogsé bading og/eller vanning, har NIBIO invitert Vann- og
avlgpsetaten ved Oslo, Vikelvdalen Vannbehandlingsanlegg i Trondheim og Vann- og avlgpsetaten ved
Bergen kommune til & delta i et samarbeidsprosjekt. Formélet med prosjektet var & forsgke a verifisere
mikrobiell kildesporing metoden i nedbarfelt som er dominert av mennesker eller dyr, samt validere
molekylerbiologiske tester for forskjellige dyrearter. Oslo, Bergen og Trondheim er de forste
kommunene som tatt initiativ til & se pd nivaet av- og kilder til fekal vannforurensing i sine
drikkevannskilder. I 2014-2015 ble det etablert tre delprosjekter med disse kommunene som deltok
med sine spesifikke problemstillinger der metoden benyttes.

Vann- og avlgpsetaten ved Oslo kommune har engasjert NIBIO til 4 utfare en undersgkelse gjennom et
1-ars prosjekt pa kildesporing av fekal vannforurensing i tre viktige tillopsbekker til Maridalsvannet —
Oslos starste innsjg og viktigste drikkevannskilde, og utlep Akerselva. Formalet med dette
delprosjektet var primert & benytte molekylaerbiologiske metoder for sporing av fekale
forurensningskilder og & definere hvor i nedbgrfeltet fekal forurensing fra mennesker, hester og/eller
andre dyr dominerer. Fekal forurensing med E. coli ble funnet i 11 av 12 prover tatt ut i tillapsbekkene
til Maridalsvannet. Ogséa brakkvannet fra Akerselvas utlgp var fekalt forurenset. Resultatene viste en
trend som ble observert i neer alle vannprgvene der det var et klart bidrag i fekal forurensingen fra
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mennesker i den kalde perioden og forsommeren, generelt november - mai og hayest bidraget fra dyr i
den varme perioden, generelt juni — september.

Vikelvdalen Vannbehandlingsanlegg i Trondheim gjennomferte en undersgkelse pa kildesporing av
fekal vannforurensing i fire viktige tillapsbekker til Jonsvannet — hovedkilden for drikkevannet i
Trondheim kommune. Formalet med dette prosjektet var primaert 4 benytte molekylaerbiologiske
metoder for sporing av fekale forurensningskilder og & definere hvor i nedbgrfeltet fekal forurensing
fra mennesker, drgvtyggere og hester dominerer. Fekal forurensing med E. coli ble funnet i de fleste
ferskvannsprgver. Det var ogsa her et klart bidrag i fekal forurensingen fra mennesker i den kalde
perioden (generelt forsommeren og forvinteren) og hayest bidraget fra dyr (sarlig drevtyggere) i den
varme perioden (generelt juni - september).

Vann- og avlgpsetaten ved Bergen kommune gjennomferte en undersgkelse med drikkevannskilden
Jordalsvatnet, som har et ssmmensatt nedbgrfelt med bebyggelse og private og kommunale
avlgpsanlegg, landbruk og mindre neringsvirksomheter. Det ble ogsé tatt ut stikkprever fra et
provepunkt i nedbgrfeltet til drikkevannskilden Svartediket, som bare ble analysert med hensyn pa
fekal forurensning fra mennesker/dyr. Fekal forurensing med E. coli ble funnet i de fleste
ferskvannsprever tatt ut rundt Jordalsvatnet. E. coli ble ogsa pavist i alle prgvene tatt ut ved
Svartediket. Det var ogsa her en trend som viste bidrag i fekal forurensing fra mennesker om
forsommeren (mai), forvinteren (oktober) og vinteren (desember), og hayest bidraget fra dyr i den
varmeste perioden (juni og august).

Generelt viser resultatene fra mikro- og molekylarbiologiske kildesporing tester at dominerende kilde
til fekal forurensing kommer fra dyr i den varme perioden av aret og fra mennesker i kalde perioder
(inkludert forsommer og sein hgst). I vannprever tatt ut i den varme perioden var drevtyggere, andre
dyrearter og sporadisk hester den dominerende kilden til fekal vannforurensing. Med animalsk fekal
opprinnelse kan en trussel om sykdomsfremkallende E. coli utgjore en helserisiko, seerlig STEC
representert av de viktigste humanpatogene variantene som enterohemoragiske E. coli (EHEC), f.eks.
E. coli O157:H7. Disse patogene bakteriene kan vise en hgy korrelasjon med genetisk marker for
drevtyggende husdyr. Det kan derfor veere nyttig 4 bruke flere vertsspesifikke genetiske markgrer for
utvalgte dyr som er til stede i et nedbersfelt. I tillegg kan det vaere ogsa nyttig & teste ut STEC
serogrupper, dersom animalsk fekal opprinnelse pévises, spesielt i drikkevannskilder. Til tross for de
sykdomsfremkallende varianter av E. coli er det sveert viktig & vaere klar over at forekomsten av E. coli
bakterier i miljoet ikke ngdvendigvis medfarer en trussel om sykdom da de fleste varianter er
harmlgse og har viktige fysiologiske funksjoner sa lenge de forekommer i tarmene til mennesker og
(andre) dyr.

NIBIO har ogsa inkludert kildesporingsmetoden i EQS-prosjektet AQUARIUS ("Assessing water
quality improvement options concerning nutrient and pharmaceutical contaminants in rural
watersheds”, http://www.ng-aquarius.org/), hvor det har blitt foretatt undersgkelser av vannforurensing
i tillopsbekkene til Gjersjoen som er drikkevannskilde for Oppegard og As kommuner, og i
landbruksavrenning fra jordbruksomrader med spredt avlgp innen nedbgrfelt til Grytelandsbekken i
As. I disse prosjektene ble mikro- og molekylarbiologiske tester av fekale bakterier og DNA-markerer
kombinert med kjemiske analyser av legemidler og personlige pleieprodukter (PPCPs) med deres
metabolitter. Resultatene av prosjektet viste sterke positive korrelasjoner mellom forekomsten av disse
kjemikalier og bidraget fra mennesker til fekal vannforurensning. Dette er resultater som forventet og
styrker treffsikkerheten til den molekylarbiologiske metoden.

Oppegéard kommune har fra 2016 samarbeidet med NIBIO om kildesporing av fekal vannforurensing i
utvalgte bekker i nedberfeltene til Gjersjoen og Kolbotnvannet. Formalet med prosjektet var primaert &
definere hvor i nedbgrfelter fekal forurensing fra mennesker, dravtyggere, hester og/eller andre
dyrearter dominerer. Resultatene viste store variasjoner av E. coli konsentrasjoner i prgvene og klare
dominerende bidrag i fekal forurensingen fra mennesker og visse dyrearter i utvalgte
provetakingssteder.

NIBIO RAPPORT 3 (66) 7



I prosjektene som rapporten beskriver er det ikke foretatt noen direkte sammenlikning av funn fra
kildesporingen og registrert aktivitet i undersgkte delnedbgrfelt i form av type og antall husdyr som
kan pavirke vannkvaliteten gjennom &ret og mulige kilder til fekalier fra hus, hytter og lekkasjer fra
ledningsnett. Slike registreringer har ikke blitt utfert i prosjektene. Funn av fekal forurensning fra
kilder, som f.eks. mennesker, hest, drovtyggere og andre dyr, har likevel blitt bekreftet av
oppdragsgivere/samarbeidspartnere i etterkant som sannsynlige ut fra generell kjennskap til
aktiviteten i de undersgkt omradene. Resultatene benyttes av kommunene til & prioritere tiltak i
nedbgrsfeltene i forhold til & begrense fekal smitte til vassdragene.

Ut fra de tester som NIBIO har omtalt i rapporten - der undersgkelser er foretatt i sammensatte
nedbgrsfelt fra ulike geografiske regioner med utslipp fra landbruk, spredt bosetting og urbant
overvann - gir grunnlag for 4 konkludere at kildesporing med molekylerbiologiske metoder er egnet til
4 bli implementert i standard tester for overvikningen av-, og tiltak mot fekal forurensning i
vannforekomster. Kildesporing basert pa molekylarbiologiske metoder kan beskytte mennesker og
miljo fra potensielt sykdomsfremkallende organismer og andre helsefarlige stoffer som finnes i fekalier
fra bade mennesker og dyr. Vannforekomster som benyttes til drikkevann, bading og jordbruks-
vanning er spesielt aktuelle for denne metoden. Et storre utvalg av vertsspesifikke genetiske markerer
for dyregrupper som for eksempel sau, geit, hjortedyr, fugler, hunder, katter og rotter bar fremskaffes
for & gjore metoden enda mer treffsikker.

Resultatene fra noen av delprosjektene omtalt finnes i pne rapporter tilgjengelige online:

e  Oslo: NIBIO Rapport 2(27) 2016
Link til nettside: http://hdl.handle.net/11250/2392445
Direkte til dokument: http://hdl.handle.net/11250/2392446

e  Bergen: NIBIO Rapport 2(34) 2016
Link til nettside: http://hdl.handle.net/11250/2392629
Direkte til dokument: http://hdl.handle.net/11250/2392630

e  Trondheim: NIBIO Rapport 2(49) 2016
Link til nettside: http://hdl.handle.net/11250/2392631
Direkte til dokument: http://hdl.handle.net/11250/2392632
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1 Fekal forurensing

Fekal forurensing betyr at forurensingen kommer fra avforing fra mennesker eller dyr (f. eks. husdyr,
vilt eller fugler). Forurensingen fra mennesker skjer hovedsakelig via lekkasje fra avlgpsledninger,
overlgp fra pumpestasjoner, utslipp fra kommunale renseanlegg og mangelfulle renseanlegg for spredt
bosetting. Ogsa avlgpsslam, husdyrgjedsel og annen avfgring med animalsk fekal opprinnelse kan
utgjare en risiko for forurensing i nerliggende vann og vassdrag (Figur 1).

Fekal forurensing kommer fra
mennesker og/eller ikke-mennesker

dvs. lekkasje fra dvs. dyrs
avlgpsledninger, avfgring (f.eks.
mangelfulle husdyr, vilt eller
renseanlegg for fugler) og
spredt bosetting og husdyrgjgdsel
avlgpsslam
uman fekal opprinnelse (animalsk fekal opprinnelse)

Figur 1. Opprinnelse til fekal forurensing.

Fra alle disse kildene kan et hgyt antall av fekale bakterier forurense vannkilder direkte (drikkevann,
vanning og bading) eller indirekte fra jord og vegetasjon via jordbruksavrenning, vanning og gjadsling
med organisk materiale, serlig etter kraftig nedbgr med pafelgende avrenning (Paruch et al. 2014).
Det er derfor viktig & vurdere andre kilder til fekal forurensning enn kun avlgpsvann.

En rekke sektorer kan bidra til vannforurensing, blant annet naeringsliv, bebyggelse og landbruk, foruten
naturlig avrenning. I forhold til bebyggelse og landbruk, er det spesielt fokus pa fekale indikatorbakterier og
neeringsstoff som péavirker vannkvaliteten. Det er derfor viktig & bruke gode indikatorbakterier i
vannovervakningsprogrammer. Siden det i flere vannundersgkelser foretas referanser til koliforme
bakterier som fekalindikatorer, kan en fd inntrykk av at det er en viss mangel pa kunnskap om
grupperinger innen koliforme bakterier og hvilke grupper som faktisk har en fekal opprinnelse.

Det er bade fellestrekk og karakteristiske egenskaper av koliforme (fra latin: colon — tykktarm)
bakterier (KB), termotolerante koliforme bakterier (TKB) og Escherichia coli (E. coli). Koliforme
bakterier beskriver en stor gruppe av gram-negative stavformede bakterier som ikke danner sporer.
Disse tilhgrer en enkelt taksonomisk familie Enterobacteriaceae som omfatter mange slekter og arter.
Salmonella og Shigella er ogsa slekter i denne familien, men de er ikke regnet som KB. Foruten form
og utseende er det spesifikke biokjemiske (enzymbaserte) reaksjoner som benyttes til 4 skille de ulike
gruppene. Definisjonen av koliforme bakterier har gjennomgétt ulike stadier de siste tidrene.
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Konsekvensen av dette er at gruppen av koliforme bakterier omfatter stadig flere arter. Mange av disse
bakteriene finnes i hovedsak i miljget. De kan pévises i vannprever, i forurenset og ikke-forurenset
jord og planter, samt i avferingen til mennesker og andre varmblodige dyr (pattedyr og fugler). Derfor
representerer KB ikke bare tarmbakterier (fekal opprinnelse), men ogsa andre frittlevende koliforme
bakterier (ikke fekal opprinnelse). De kan derfor forenklet omtales som «miljgbakterier» (Paruch &
Mahlum 2011a, b, Paruch & Mahlum 2012).

TKB blir ofte definert som fekale koliforme bakterier, men er en upresis definisjonen. TKB er en
undergruppe av KB, de er resistente mot hgye temperaturer og dermed i stand til & vokse og gjere
laktose ved 44 °C. Forholdene med hey temperatur skulle undertrykke bakterier av ikke-fekal
opprinnelse. Men selv under disse forholdene er tilstedeverelsen av ikke-fekale (frittlevende, milja-)
bakterier som for eksempel arter av Klebsiella, Enterobacter og Citrobacter fortsatt mulig. Derfor er
det mer relevant & kalle dem TKB i stedet for fekale koliforme bakterier (Paruch & Mahlum 2011a, b,
Paruch & Mahlum 2012).

En av de mest anvendte indikatorbakterier for fekal forurensing er E. coli som er den viktigste
bakteriegruppen innenfor TKB. E. coli er til stede i stort antall i avfgringen der den kan finnes i
konsentrasjoner pa 109/g (Paruch & Mahlum 2011a, b, Paruch & Mahlum 2012). Disse bakterier
vokser vanligvis i tykktarmen hos varmblodige dyr og mennesker, og formerer seg ikke nevneverdig i
miljeet utenom tarmen. E.coli har derfor en eksklusiv fekal opprinnelse (Paruch & Mahlum 2011a, b,
Paruch & Mahlum 2012).

De fleste stammer av E. coli er ufarlige, men det er ogsd mange typer som forarsaker sykdommer (ogsé
dadelige) hos mennesker og dyr, som f. eks. shigatoksinproduserende E. coli (STEC) ogsa kjent som
verotoksinproduserende E. coli (VTEC). STEC/VTEC gruppen har over 200 ulike serotyper og de fleste
er ikke sykdomsfremkallende. De viktigste humanpatogene variantene av STEC er enterohemoragiske
E. coli (EHEC) som forarsaker hemoragisk kolitt med blodig diaré og hemolytisk uremisk syndrom
(HUS). I tillegg representerer STEC den eneste gruppen som overfares mellom dyr og mennesker
(zoonotiske bakterier) giennom mat- og vannbaren smitte (Bolton et al. 2009, WHO 2004). Det finnes
ogsa andre patogene som sammen med STEC er klassifisert etter sykdomsfremkallende mekanismer i
seks ulike patotyper av diaréassosiert E.coli (DEC). De seks DEC patotyper er: STEC, enterotoksigene
E.coli (ETEC) som forérsaker reisende diaré, enteropatogene E. coli (EPEC) som forarsaker infantile
diaré, enteroinvasive E.coli (EIEC) som forarsaker inflammatorisk diaré, enteroaggregative E.coli
(EAEC) som fordrsaker langvarig diaré, og diffust-adherente E.coli (DAEC) som forarsaker vedvarende
diaré (Paruch & Mahlum 2011a, b, Paruch & Mahlum 2012). Til tross for de sykdomsfremkallende
varianter er det sveert viktig & veere klar over at forekomsten av E. coli i miljeet ikke ngdvendigvis
medferer en trussel om slike alvorlige sykdommer, men indikerer at fekal forurensing er til stede.

For at de riktige tiltakene skal kunne settes inn, er det vesentlig a finne ut hva som er
forurensningskilden. Ofte er det tatt for gitt at det som kommer fra kloakksystemet kun inneholder
fekal forurensing fra mennesker. En kloakkledning er ogsa et godt miljo for kloakkrotter som hele aret
trives og formerer seg veldig bra med matrester og fett-avleiring i avlgpssystemet (Adressa 2015,
Bergens Tidende 2015, Fettvett 2016, Moss Avis 2015, VAnytt 2013). Serlig i store byer er det et
megaproblem med et utall (sannsynligvis titusenvis) rotter i avlgpsnettet, f. eks. i Kgbenhavn er det ca.
4 kloakkrotter pr. 100 m avlgpsledninger (Fettvett 2016). Det er dokumentert at avforing fra
kloakkrotter er en helsefare siden den har bade zoonotiske- og multiresistente bakterier (Guenther et
al. 2013). Patogene bakterier havner i avlgpssystemet hovedsakelig fra (i) husholdning- og
industriavlgpsvann, (ii) ekskrementer fra hunder og katter gjennom tilsig og infiltrasjon, og (iii)
avfgring fra rotter som lever i kloakksystemet (Gerardi 2006). Ogsé, utbredelsen av matbérne
menneskelige patogener er hgy for dyr som spiser eller lever rundt mennesker og husdyravfall, f. eks.
rotter eller méker (Scheffe 2007).
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2 Kildesporing av fekal forurensing

Informasjon om kildene til vannforurensningen er avgjerende for a kunne iverksette effektive tiltak
mot tilfersler av fekale bakterier til vannforekomster og dermed redusere eksponering og helserisiko.
Hittil har det ikke veert vanlig & angi om det er dyr eller mennesker som er forurensningskilden. Det
har gjort det vanskelig & iverksette effektive tiltak mot smittekilder, og dermed ogsa vanskelig &
redusere eksponering og helserisiko. Det er derfor av stor betydning a utvikle effektive metoder som
raskt kan oppdage og spore kilden til en del bakteriesmitte for & redusere eksponering og minimalisere
helserisiko. Dette gjelder alle omrader som ligger i risikosonen for fekal forurensing, seerlig
vannforekomster som benyttes til drikkevann og bading. Ogsd innen matproduksjon (agroindustri og
landbruk med vanning og gjedsling med organisk materiale), og i kartlegging av forurensningskilder i
forbindelse med tiltaksgjennomfering i regi av Vannforskriften, kan dette vaere viktig.

For 4 spore hva som er kilden til mikrobiell fekal forurensing har det blitt utviklet en verktayboks med
forskjellige metoder for mikrobiell kildesporing (microbial source tracking — MST). Det er to
hovedkategorier innenfor MST: kulturbaserte og kulturuavhengige metoder. Begge kan videre deles
inn i bibliotekavhengige og bibliotekuavhengige metoder (Hagedorn et al. 2011). Spesielt i henhold til
den forste kategorien benyttes kartlegging av antibiotika resistens (Olivas et al. 2008) og andre
fenotypiske metoder, som for eksempel profilering av karbonkilde utnyttelse (CUP) (Smith et.al. 2010)
og fettsyremetylester (FAME) profilering (Duran et al. 2009) der kildesporing utnytter biologiske
egenskaper (fenotyper) til & klassifisere kilden. Genotypiske bibliotekavhengige metoder, som ribo-
typing, REP-PCR, PFGE er liksom metoder med DNA-fingeravtrykk basert pé etablerte molekylaere
bibliotek. Sortering / gruppering av de mikrobielle gruppene blir oppnédd ved direkte 8 sammenligne
genererte DNA-polymorfismer (Carson et al. 2003). Metoden er imidlertid svart teknisk krevende og
resultatet er mindre reproduserbart. Sa langt er kultur- og bibliotekuavhengige metoder vesentlig mer
tidsbesparende, krever mindre arbeidsintensitet og er mer neyaktig i forhold til kultur- og
bibliotekavhengige metoder.

Kjemisk kildesporing i form av deteksjon av spesifikke kjemiske forbindelser kan kombineres med
mikrobiell kildesporing (Staley et al. 2016; Harrault et al. 2014; Hartel et al. 2008). Koffein, fekal
steroler og stanoler, gallesyrer, vaskemidler, legemidler og parfymer kan brukes som kjemiske
indikatorer og molekylare sporstoff for & hjelpe til med identifisering av fekal tilfarsel. Siden det er
stor variasjon i bruken av slike stoffer og mange miljafaktorer kan pavirke forekomsten anbefales det
at slike analyser anvendes i kombinasjon med andre MST (Tran et al. 2015).

Molekylaere kultur- og bibliotekuavhengig metoder omfatter ogsa et utvalg fekale virus som kandidater
for pavisningsformal, der for eksempel menneskespesifikk adenovirus, enterovirus (Bambic et al.
2015) og storfe/sau adenovirus (Ahmed et al. 2013) har hgye vertsspesifikasjoner. Siden virus er sveert
sma organismer og ofte forekommer i lave mengder kreves store mengder vannprgver som rutine for a
fa frem en prove til laboratoriet. Metoden krever ogsé et oppformeringstrinn.

Anaerobe bakteriegener som Bifidobacterium dentium, B. adolescentis og noen andre dyrespesifikke
Bifidobacterium arter har ogsa blitt benyttet i utvikling av markaerer (Venegas et al. 2015). Til
sammenligning er Bacteroidales vertsspesifikke markgrer for tiden de genetiske signaturer som er
meste testet og optimalisert og som i fleste tilfeller har fremvist geografisk stabilitet i blant annet USA,
Canada, Europa, New Zealand og Japan (Sowah et al. 2017; Mieszkin et al. 2013; Kobayashi et al.
2013). Bacteroidales er en bakteriegruppe som er sveert vanlig i tarmsystemet hos mennesker og dyr. I
tillegg er vertsspesifikke toksin gener i E. coli og Enterokokker regnet for & veere mélrettet for
kildebedemmelse, slik som humanspesifikke ST1b toksin (Moyo et al. 2007) og gris-spesifikke ST1b
toksin (Khatib et al. 2003) og Enterokokker overflateprotein (ESP) (Scott et al. 2005). Ettersom slike
toksin-gener sjelden forekommer i miljget og dermed trenger ekstra oppformeringsprosedyrer,
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medfares det kun semi-kvantifikasjon pa gen malinger til en prove. Det forekommer ogsa ustabilitet
som skyldes horisontal overforing av gener (Bo6hm et al. 2015).

Selv om det er forskjellige markerer som kan benyttes i en MST verktayboks er mange av metodene
fortsatt under sammenlignende testing og verifisering, mens andre er mindre anvendt i praksis.
Molekylaer diagnostikk ved bruk av genetiske markerer avledet fra Bacterioidales 16S rRNA
gensekvenser er av de metoder som for tiden er mest utbredt til identifikasjon av fekale
forurensningskilder i vann. Stadig skende antall vertsspesifikke Bacteriodales genetiske markgrer har
blitt utviklet for a skille fekale forurensning mellom menneske og andre varmblodige dyrearter.

For forste gang i Norge ble MST verktgyboks med molekylarbiologiske metoder testet ut av NIBIO for
sporing av fekale forurensningskilder som kan avdekke om avfgringen kommer fra mennesker eller
dyr. De molekylarbiologiske metodene (DNA-tester baserte pa real-time quantitative polymerase
chain reaction — qPCR) anvender vertsspesifikke genetiske markerer som stammer fra Bacteroidales
16S rRNA gener for fekalkildesporing i vann.

Metoden har et stort potensial for anvendelse i bade FoU-prosjekter og overvakningsprogrammer for
forurensinger som truer helse og milje. Vann til konsum, bading og vanning kan spores for fekalkilder.
Vertsspesifikke genetiske markerer (f.eks. drovtyggere, hester, griser, fugler, osv.) kan bli
implementert i standard tester. Slike analysemetoder kan benyttes som underlag for 4 iverksette tiltak
som kan begrense utslipp av fekal forurensning. Dette kan beskytte mennesker og miljg fra potensielt
sykdomsfremkallende organismegrupper som finnes i fekalier fra mennesker og dyr.

NIBIO har videreutviklet MST metodikken og validert i en evalueringsmodell som sammen med
bioinformatikk kan estimere betydningen av ulike kilder til fekal forurensning i en vannpreve, altsa a
profilere bidragssamspill fra hver forurensningskilde (Paruch et al. 2014). Dette ber derfor veere av
interesse for miljginstanser og kommuner som sliter med fekalforurensede vannforekomster og for
myndigheter som har ansvar for miljg, helse og trygg mat. Metoden er spesielt interessant i forhold til
bruk av vann der hygienisk kvalitet er viktig, som drikkevannskilder, badevann og vanningsvann til
jordbruket.
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3 Metode for mikrobiell kildesporing

Metoden med mikrobiell kildesporing (microbial source tracking — MST method) er godt dokumentert
og detaljert beskrevet i en rekke faglig internasjonale publikasjoner, blant annet Foley et al. (2009),
Hagedorn et al. (2011), Layton et al. (2006), Reischer et al. (2006), Reischer et al. (2007) og Shanks et
al. (2008).

I Norge ble MST metoden farst testet ut og benyttet av NIBIO i forskjellige vannkvalitetstester (Paruch
et al. 2014, Paruch et al. 2015, Paruch et al. 2016). Metoden bestér av tre steg:

1. Mikrobiell pavisning av fekal forurensing gjennom analyser av E. coli. Dette gjennomferes med
hurtigmetoden Colilert®-18 Quanti-Tray® og Colilert®-18 Quanti-Tray®/2000 (IDEXX
Laboratories Incorporated, Westbrook, Maine, USA) som i tillegg paviser koliforme bakterier.

2. Molekylarbiologiske DNA-tester baserte pa kvantitativ real-time PCR analyser ved anvendelse av
sékalte vertsspesifikke genetiske markgrer som stammer fra Bacteroidales 16S rRNA gener for
sporing av fekale forurensningskilder.

3. Bidragsprofil av genetiske markerer basert pa kvantitative resultater av enhver marker i den
aktuelle proven.

Alle vannprgver som skal gjennomga metoden med mikrobielle kildesporing tas etter standard
metodikk og prosedyrer i henhold til standard NS-EN ISO 19458 Vannundersgkelse — Pragvetaking for
mikrobiologisk analyse (ISO 19458:2006).

3.1 Mikrobiologiske analyser

Colilert®-18 Quanti-Tray® og Colilert®-18 Quanti-Tray®/2000 metoden brukes for screening av
vannprgver for E. coli. Konsentrasjonene av bakterier vises som MPN verdier. MPN (Most Probable
Number) angir sannsynlig antall bakterier per 100ml vannprove. Colilert®-18 Quanti-Tray® har 200.5

MPN/100ml som malegrense for ufortynnet prove, mens Colilert®-18 Quanti-Tray®/2000 har 2419.6
MPN/100ml som mélegrense for ufortynnet prgve. Metoden ble benyttet for undersgkelsen av

mikrobiologisk vannkvalitet i Norge tidligere og er beskrevet bla. i Paruch et al. (2015). Colilert®-18
Quanti-Tray® metoden er den International Organization for Standardization (ISO) standard 9308-2:
2012. Den er ogsd US EPA-godkjent og inkludert i "Standardmetoder for Undersgkelse av Vann og
Avlgp” ("Standard Methods for Examination of Water and Wastewater”).

Pavisning av E.coli er en sikker fekal indikator og vil gi et positiv signal om hvilke av vannprgvene som
er fekalt forurenset (Paruch & Mahlum 2012) og derfor ogsa hvilke prgver som skal tas videre til
kildesporing av fekal forurensing. Colilert-testen brukes derfor kun for indikasjon av fekal forurensing
og for & vurdere hvilke prevene som skal tas til steg 2. Dette er ogsa en standard prosedyre for alle som
benytter MST i fekal vannforurensing (Shahryari et al. 2014, Tambalo et al. 2012, Astrém et al. 2015).

3.2 Molekylaerbiologiske tester

I steg 2 tar en bare hensyn til de provene som har slatt ut positivt for fekal forurensing. I dette steget
brukes det andre fekale bakterier siden E. coli ikke er egnet for ytterligere identifikasjon av den
bestemte forurensningskilden. E. coli oppfyller ikke kravene for en kildeidentifikator péd en
tilfredsstillende mate pa grunn av sin lave vertsspesifisitet, replikasjon i miljeet og geografisk og
tidsmessig variasjon (Farnleitner et al. 2010, Field and Samadpour 2007, USEPA 2005). Derfor,
brukes det bakterier fra Bacteroidetes rekken, spesielt arter av Bacteroidales orden, siden det er sveert
mange av disse bakteriene i tarmen av verter. Arter av Bacteroides slekten omfatter vanligvis omtrent
1/3 del av fekale bakterier (Layton et al. 2006). Disse bakteriene er vertsspesifikke og egner seg sveert
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godt som en indikator for fekal forurensing (Bernhard and Field 2000, Dick et al. 2005, Hold et al.
2002, Shanks et al. 2006).

3.3 Bidragsprofil av genetiske markgrer

Bacteroidales vertsspesifikke markarer er utviklet og vellykket anvendt i qPCR studier over hele
verden for & pavise avferingskilder fra mennesker, drevtyggere, hester og andre dyrearter. DNA-
markerer har blitt testet og dokumentert med hay sensitivitet og spesifisitet i mange forskjellige
forsek, bade i laboratorieskala og i feltstudier globalt (Dick et al. 2005, Lamendella et al. 2009, Layton
et al. 2006, Reischer et al. 2007, Shanks et al. 2008, Tambalo et al. 2012).

Det er ikke noen gode korrelasjoner mellom E. coli og de vertsspesifikke genetiske markerer som
stammer fra Bacteroidales 16S rRNA gener (Harwood et al. 2014). Derfor har ikke E. coli bidraget blitt
benyttet i NIBIOs metodikk til kildesporing av fekalforurensninger i vann. Alle resultatene fra
mikrobiell kildesporing undersgkelser er derfor presentert som bidragsprofil av markerer (ikke E. coli)
i fekale vannforurensninger.

NIBIO har videreutviklet MST metodikken og validert i en evalueringsmodell som sammen med
bioinformatikk kan estimere betydningen av ulike kilder til fekal forurensning i en vannpreve, altsa a
profilere bidragssamspill fra hver forurensningskilde (Paruch et al. 2014, 2015, 2016). Hvor det er flere
kilder til fekal forurensning i en vannforekomst angis bidraget i prosent fra hver kilde der progven tas
ut. Nivaet gir en indikasjon pé hvilke fekale bidrag som er viktige under de forhold hvor og nar preven
tas. Denne metoden er det sd langt vi kjenner til ingen andre som tilbyr i dag. Siden det pagar en
prosess med patentvurdering oppgis det ingen detaljer om prosedyren for & utforme en slik
bidragsprofil forelagpig.

Videre i rapporten vises norske eksempler pa prosjekter med pa mikrobiell kildesporing med metodikk
som beskrevet over. Eksemplene omfatter nedberfelt med jordbrukslandskap, viktige
drikkevannskilder og urbane vassdrag. Et utvalg av resultater fra hvert prosjekt som illustrerer
spesielle forhold og viser metodens nytteverdi presenteres separat. Rapporten har en samlet diskusjon
av viktige data og oppsummering av resultatene.
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4 Mikrobiell kildesporing i jordbrukslandskap

En rekke sektorer kan bidra til vannforurensing, blant annet neeringsliv, bebyggelse og landbruk
(seerlig med vanning og gjedsling med organisk materiale). I jordbruksdominerte nedbarfelt er det ofte
flere kilder av fekal forurensing som pavirker mikrobiologisk vannkvaliteten. Ofte er det tatt for gitt at
denne forurensingen i jordbrukslandskapet hovedsakelig kommer fra dyrs avfering (husdyr, vilt og
fugler) eller husdyrgjadsel. Men det er stor variasjon i fekal forurensing fra jordbruksomréder i lapet
av aret, og i perioder med liten eller ingen avrenning fra jordbruksarealer kan bidraget fra spredt avlep
utgjore mye av denne forurensingen til vassdragene. For 4 kunne igangsette riktige tiltak mot
forurensing er det ngdvendig & ha god kjennskap til hva som er de opprinnelige kildene, hvor de er og
hvor mye de bidrar, samt en ngdvendig kunnskap til & definere kildene. Nedenfor presenteres
eksempler pa undersgkelser i jordbruksdominerte nedberfelter.

4.1 Mgrdrebekken i Nes

I nedborfeltet til Mgrdrebekken ble det benyttet molekylaerbiologiske metoder for & avdekke om
avforingen kommer fra mennesker og/eller dyr, samt definere bidragsprofilen av mennesker og
forskjellige dyrearter. Nedbarfeltet representerer et typisk norsk jordbrukslandskap med dyrket mark
og utslipp fra avlgpsanlegg og husdyr pa beite. Mordrebekken er en liten sideelv som munner ut i
Glomma. Mgrdrebekken har fire forgreininger som hver har sitt avgrensede delnedbgrfelt (A, B, C og
D, Figur 2). Feltene A - D utgjor nedbarfeltet til Megrdrebekken med et totalt areal pa 6,8 kmz2, hvorav
65% (4.4 km?2) utgjer dyrket mark, 32 % (2.2 km2) skog og myr og 3% (0,2 km?) boligomréder. Alle
feltene har landbruksaktivitet og spredt bosetting, A og C har boligomrader.

Figur 2. Mgrdrebekken i Nes med delnedbgrfelt A, B, C og D (Paruch et al. 2015).
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4.1.1 Prgvetaking

Prgvetakingen ble gjennomfert i hvert delnedberfelt (dvs. felt A, B, C og D, Figur 2) ved tre
anledninger i mai, juni og oktober 2013. Denne perioden ble valgt med hensyn til 4 inntreffe samtidig
en typisk vekstsesong og landbruksvirksomhet. Det ble testet ut om vannet inneholdt E. coli og
deretter om i de fekale forurenset praver pavises det patogene bakterier (7 STEC serogrupper, dvs.
026, 045, 0103, 0111, 0121, 0145 og O157). For STEC analyser ble positiv/negativ tester utfert. For
kildesporing av fekal vannforurensing, ble vertsspesifikke markarer for mennesker (BacH) og utvalgte
dyr, seerlig drovtyggere (BacR) og hester (BacHor) benyttet.

4.1.2 Resultater

Detaljerte resultatene for hvert provetakingssted og anledning ble offentliggjort ved en publisert
artikkel (Paruch et al. 2015). Her presenteres eksempler pa resultatene fra mikrobiologiske
undersgkelser og molekylerbiologiske tester i en relativ kompilert versjon.

E. coli ble pavist i alle ferskvannsprever tatt ut ved alle tre anledninger. I tillegg ble ogsa patogene
bakterier (STEC) identifisert i disse prever. Konsentrasjoner av E. coli varierte fra 218 MPN/100ml til
over 2400 MPN/100ml (Figur 3). Hgyest E. coli konsentrasjonen (>2420 MPN/100ml) ble funnet i
vannpreven tatt ut fra C feltet i juni. Ogsa i mai var det hgyeste antall av bakterier (1203 MPN/100ml)
ivannet fra det samme feltet. I oktober, nar den kalde arstiden var pabegynt, ble det pavist hoyest E.
coli konsentrasjon (1733 MPN/100ml) i vannprgven tatt ut fra feltet A (Figur 3). Resultatene viste at i
provene fra den denne kalde perioden var mennesker dominerende kilde til fekal vannforurensing

(Figur 4).

Mennesker var ogsé den mest dominerende kilden til forurensingen i vannprever tatt ut ved alle
anledninger fra felter A og C. I tillegg ble det definert mer presisert hvilke kilder bortsett fra
mennesker som bidrar til fekal forurensing i vannprgver. Det ble funnet spor av genetiske markgrer
for hester og dravtyggere med en dominant trend i felter B og D. I begge tilfeller indikerte analysene at
det var hester som bidro mest i fekale utslipp til vann (Figur 4). Selv om drevtyggere bidro minst i
fekal forurensingen i hele Mardrebekkens nedbarfelt, viste de vertsspesifikke genetiske markerene hay
korrelasjon (R2= 0.928) med STEC-bakterier (Paruch et al. 2015).

4.1.3 Vurderinger

Undersgkelser av kilder til fekal vannforurensing i Merdrebekkens nedbgrfelt viste at vannet var
forurenset av tarmbakterier og den fekale vannforurensingen kommet fra mennesker, drovtyggere og
hester. Resultatene viste at det er en geografisk forskjell i jordbrukslandskapet med hensyn til hva som
er storste bidragsyter til forurensingen. Fekal forurensing som kommer med spredt avlep og dyr
varierer i perioder av aret. Forurensingen fra husdyr avhenger mye av nér og hvor dyrene er ute pa
beite, samt klima- og avrenningsforhold. Generelt ble det funnet at i den kalde &rstiden var det
dominerende fekale bidraget fra mennesker, mens i den varme perioden var det dyr som bidro mest.
Bidraget fra dyr viste hoy korrelasjon med patogene bakterier.
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4.2 Grytelandsbekken i As

Nedborfelt til Grytelandsbekken (Skuterud, Figur 5) har et areal pa ca. 4.5 km= fordelt pa dyrket mark
(2.7 km2), skog og myr (1.4 km2) og boligomrader (0.4 kmz2). Grytelandsbekken mottar forurensningen
fra punktkilder som spredt bebyggelse og diffuse kilder fra arealer med husdyr og kornproduksjon. En
fangdam pé 2.3 km2 ble etablert i nedre del av bekken i 2000 for & redusere forurensningen fra
jordbruket. Vannflaten i fangdammen utgjer 0.09% av dyrket mark og 0.05% av hele nedberfeltet.
Gjennomsnittlig oppholdstiden i dammen er ca. 5 timer (Paruch et al. 2016).

4.2.1 Prgvetaking

Grytelandsbekken inngir som en lokalitet i E@S-prosjektet AQUARIUS hvor det har vert foretatt
undersgkelser av kjemisk kvalitet (bl.a. organiske forbindelser, neringsstoffer og legemidler) og
mikro- og molekylaerbiologiske tester (fekale bakterier og DNA-tester). I lopet av prosjektperioden ble
det tatt ut vannpraver ved to prgvetakingsrunder, forst manedlig (f.0.m. november 2014 t.0.m. april
2015) og deretter (f.o.m. juni 2015) kvartalsvis. Prgvetakingssteder ble lokalisert ved inn- og utlgpet av
fangdammen (Figur 5).

Det ble testet ut om forurensingen kommer fra mennesker og/eller dyr (samlet gruppe). I tillegg ble
vannprgver fra den kvartalsvis provetakingsrunden analysert for legemidler og personlige
pleieprodukter (PPCPs) med deres metabolitter.

4.2.2 Resultater

Resultatene fra denne lokaliteten er presentert av Paruch et al. (2016). Her presenteres et utvalg av
resultatene fra mikrobiologiske og molekylarbiologiske undersgkelser.

Det ble funnet fekal forurensing i alle vannprever tatt ut fra Grytelandsbekken hvor bidragsprofilen
tydelig indikerte animalsk opprinnelsen i de fleste vannprgvene (Figurene 6-9). Generelt ble det
funnet lavere E. coli konsentrasjoner i vannprever tatt ut ved utlgpet (So) i forhold til
innlgpsvannprgver (Si). To vesentlige unntak med hayere E. coli konsentrasjoner i utlgpsvannprever
ble observert varen 2015 og 2016 (henholdsvis april og mars). Arsaken kan veere utslipp av urenset
husholdningsavlgp siden det var et tydelig bidrag i fekal forurensingen fra mennesker i bade innlgps-
og utlgpsvannprgver (henholdsvis 89% og 94% i april 2015 og 97% og 93% i mars 2016, Figurene 7 og
9). Funn av legemidler og personlige pleieprodukter og andre hjemmebruk kjemikalier som vanligvis
oppspores i kloakksystemer bekrefter ogsa at det her er husholdningsavlep, sannsynligvis fra
boligomrader og ikke spredt bosetting.

Atte forskjellige kjemikalier som representerer legemidler og personlige pleieprodukter med deres
metabolitter ble pévist i vannprgver tatt ut fra Grytelandsbekken (Tabell 1). De hgyeste
konsentrasjonene blant de paviste kjemikalier ble funnet for legemiddelet ibuprofen (et legemiddel
mot bl.a. feber) i innlgpsvannprever tatt ut i mars 2016 (Tabell 1). P4 samme provetakingsdato ble
ogsa de hgyeste konsentrasjoner av 4 andre kjemikalier i innlgpsvannpraver oppdaget. De fleste av
disse kjemikaliene ble ogsé pavist i utlgpet i mars 2016 (Tabell 1). I samme periode var mennesker
dominerende kilde til fekal vannforurensing (Figurene 7 og 9). Gabapentin (et legemiddel mot bl.a.
epilepsi og smerte) ble pavist i alle progver og hadde konsentrasjoner som varierte ssmmen med fekalt
bidraget fra mennesker.
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Figur 5. Prgvetaking inn og ut av fangdammen i Grytelandsbekken (Si og So) som passerer omradet Skuterud i As.

Basert pa alle de gvrige observasjoner ble det gjennomfert en statistisk vurdering av mulige relasjoner
mellom den human/animalsk fekal opprinnelse og paviste legemidler og personlige pleieprodukter
med deres metabolitter i alle vannprgver. Pearson korrelasjonstest ble anvendt for denne vurderingen.
Bade prosenter av kjemikalier pavist ved hver anledning og faktiske konsentrasjoner av gabapentin,
siden den var pavist i alle vannprgvene tatt ut ved alle anledninger, ble testet. Testen indikerte en sterk
korrelasjon mellom forekomsten av kjemikalier i vannprgvene og bidraget fra mennesker til fekal
forurensning i disse provene. Pearson korrelasjoner viste en positiv sammenheng med hgye
koeffisienter i bade inn- og utlgpsvannet (0,722 og 0,893, henholdsvis, Paruch et al. 2016). Det var
negative korrelasjoner med bidraget fra dyr til fekal forurensning i alle vannprever. Enda sterkere
positive korrelasjoner ble funnet mellom konsentrasjoner av gabapentin og bidraget fra mennesker til
fekal forurensning hvor korrelasjonskoeffisienter var tilneermet 1 (dvs. 0,953 og 0,983 i innlgps- og
utlgpsvannet, henholdsvis, Paruch et al. 2016).
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Tabell 1. Konsentrasjoner av legemidler og personlige pleieprodukter (PPCPs) med deres metabolitter (ng/l) pavist i
vannprgver tatt ut ved innlgpet (gvre verdi) og utlgpet (nedre verdi) fra fangdammen i Grytelandsbekken. LOQ
- limit of quantification.

Kiemikalier L0Q November Februar Juni September Desember Mars
) 2014 2015 2015 2015 2015 2016
270 120 2500
Ibuprofen 20 _
73 35
76
2-hydroxy-ibuprofen 30
45
34
Carboxy-ibuprofen 20
47
30 18 40 21 37 79
Gabapentin 10
24 21 25 22 36 87
28 24
Paracetamol 10 e
21 17 32
280 390
Koffein 100 —_—
440 120 640
80
Sakkarin 50
74
Bisfenol A 50
160

4.2.3 Vurderinger

Undersgkelser av mikrobiell kildesporing i Grytelandsbekken viste at vannet var fekalt forurenset
hovedsakelig fra andre kilder enn mennesker. I perioder under prgvetakingsperioden ble det ogsa
definert tydelige bidrag i fekal forurensingen fra mennesker, stort sett i den kalde &rsperioden.
Bidraget av mennesker gjennom hele pravetakingsperiode var sterk korrelert med forurensingen av
legemidler og personlige pleieprodukter med deres metabolitter i alle vannprover.

Selv om fangdammen i Grytelandsbekken ble designet for oppsamling og rensing av
landbruksavrenning forurenset av sedimenter og neeringsstoffer, viser undersgkelsen av fangdammer
med vatmarksvegetasjon ogsa kan redusere konsentrasjoner av E. coli bakterier samt kjemikalier som
legemidler og personlige pleieprodukter med deres metabolitter. Leiraggregater har en stor overflate
for binding av ulike forbindelser og nar aggregatene sedimenterer kan ulike stoffer folge med. I
perioder med lang oppholdstid kan det ogsa forventes at andre renseprosesser virker pévirker
skjebnen bakterier og kjemikalier.

Undersgkte kjemiske forbindelser ble pavist ved forskjellige anledninger i lapet av testperioden, men
en interessant observasjon er at disse stoffene ikke var korrelert med haye E. coli konsentrasjoner.
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Figur 6. Konsentrasjoner av koliforme bakterier og
Escherichia coli (E. coli) i innlgpsvannet (Si) til
fangdammen i Grytelandsbekken.
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5 Mikrobiell kildesporing i nedbgrsomrader til
drikkevann

For innsjger som benyttes som kilde for drikkevann er det et mél & minimalisere fekal forurensning fra
nedbgrsfeltet for a sikre best mulig ravannskvalitet for vannbehandlingen. Mange slike innsjger ligger
ner bebyggelsen, og da vil arealbruk som omfatter landbruk, avlgpssystemer og urbant overvann
kunne utgjore en potensiell risiko dersom det ikke gjores spesielle tiltak. Fekal forurensning kan ogsa
komme fra ville dyr som ferdes omradet, som fugler og starre pattedyr.

NIBIO har samarbeidet med Vann- og avlgpsetaten i Oslo, Vikelvdalen Vannbehandlingsanlegg i
Trondheim og Vann- og avlgpsetaten ved Bergen om & vurdere molekylarbiologiske metoder for
sporing av fekale forurensningskilder i nedberfelt til store og viktige drikkevannsforekomster. Méal for
prosjektene har blant annet veert a teste metoden i nedberfelt hvor det potensielt kan forekomme fekal
forurensning fra mennesker og dyr og finne nivé til ulike kilder, samt validere molekylarbiologiske
tester for forskjellige dyrearter.

Vann- og avlgpsetatene i de tre kommunene har ansvar for & beskytte ravannskildene mot
forurensning fra omgivelsene. Mélet er best mulig ravannskvalitet. Nedberfeltene er derfor klausulert.
Det er ikke tillatt med ny boligbebyggelse, ny industri tillates ikke, det er forbud mot lagring og bruk av
stoffer som kan gjore vannet uegnet til drikkevannskilde, avlap skal fores ut av nedberfeltet,
jordbruket skal utferes med minimal forurensning og organiserte fritidsaktiviteter, bading, fiske og
motorisert ferdsel pa vannet/isen er forbudt.

Prosjektene ble gjennomfert i perioden 2014-2015 hvor hver kommune deltok med sine spesifikke
problemstillinger hvor molekylerbiologiske metoder for kildesporing av fekal vannforurensing ble
benyttet. Provetakingsprogrammene ble tilpasset aktuelle problemstillinger i forhold til sporing av
fekale forurensningskilder. Prgvetakingen ble ogsé tilpasset klimatiske forhold der det ble vektlagt 4 ta
ut prover bade i varm og kald arstidsperiode, i terrveer og i forbindelse med mye nedbagr.

Fra 2016 har NIBIO ogsa blitt engasjert av Oppegard kommune til & samarbeide om kildesporing av
fekal vannforurensing i utvalgte bekker i nedbgrfelter til Gjersjoen som er drikkevannskilde for
Oppegard og As kommuner. Dette arbeidet bygger videre pa NIBIOs deltakelse i EGS-prosjektet
AQUARIUS omtalt i kapittel 6.2, hvor det har vart undersokelser i tillopsbekkene til Gjersjoen med
hensyn til vannforurensing av kjemiske parametere (bl.a. organiske, naeringsstoffer og legemidler) og
evalueringen av vannkvaliteten gjennom mikro- og molekylaerbiologiske tester (bl.a. fekale bakterier
og DNA analyser).

I kapittel 5 presenteres utvalgte resultatene fra Oslo, Bergen, Trondheim og Oppegard hvor det er
vektlagt 4 vise hvordan mikrobiell kildesporing av fekal vannforurensing kan veere til nytte i
beskyttelse av viktige drikkevannskilder.

5.1 Maridalsvanneti Oslo

Vann- og avlgpsetaten ved Oslo kommune har engasjert NIBIO til 4 utfere en undersgkelse gjennom et
1-ars prosjekt pa kildesporing av fekal vannforurensing i tre bekker (Movannsbekken, Lautabekken og
bekken ved Skjerven) innen Maridalsvannet nedbgrsfeltet (Figur 10).
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Figur 10. Maridalsvannet med Movannshekken (M), Lautabekken (L) og bekken ved Skjerven (S).

Maridalsvannet er Oslos starste og viktigste drikkevannskilde siden 1867. Vannet dekker 90% av Oslos
vannforbruk, dvs. drikkevann til over 600 000 mennesker i Oslo. Maridalsvannet har et areal pa
nesten 4 kmz2, ligger ca. 150 moh og er en del av Nordmarksvassdraget. Vannet er den stegrste innsjoen
i Oslo kommune og har et nedbgrsfelt som omfatter deler av Lillomarka, Nordmarka og Krokskogen
og bergrer syv kommuner foruten Oslo (Oslo kommune 2016).

Siden har det veert et gkende press i nedbgrsfeltet til Maridalsvannet med blant annet en del utbygging
pa Serbraten, har Oslo kommune gnsket til & se pa nivéet av fekal vannforurensing og kilder til denne
forurensingen.

5.1.1 Prgvetaking

Etter gnske fra VAV ble det tatt ut prgver fra Skjerven, Lautabekken og Movannsbekken (Tabell 2,
Figur 11) ved 12 anledninger som dekket et kalenderar med manedlig prover. Provetakingssteder er
vist i Figurene 11, 12 og 13. Det ble testet ut om forurensingen kommer fra mennesker og/eller dyr
(felles gruppe) i alle tre praver og fekalforurensing fra hester i to prover (Skjerven og Lautabekken).
Alle prgvene ble analysert uten fortynning.
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Tabell 2. Prgvetakingssteder i Maridalsvannets nedbgrsfelt.

Omrade Prgvetakingssted Symbol

Maridalsvannet Movannsbekken M
Lautabekken L
Bekken ved Skjerven S

N Kilde: http://kart.gulesider.no/

Figur 11. Lokaliteten til prgvetaking fra Movannsbekken (M) nedenfor bebyggelsen pa Sgrbraten. Movannsbekken
munner ut i Dausjgen og ligger 1 km nord for Maridalsvannet.
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Figur 13. Lokaliteten til prgvetaking fra bekken ved Skjerven (S) som munner ut vest i Maridalsvannet.

5.1.2 Resultater

Resultatene fra mikrobiologiske undersgkelser og molekylerbiologiske tester fra Skjerven,
Lautabekken og Movannsbekken er vist i Figurene 14 - 19. Fekal forurensing med E. coli ble funnet i 11
av 12 prover tatt ut ved hvert provested i de tre tillapsbekkene til Maridalsvannet. Hayest E. coli
konsentrasjon (over malingsgrensen for ufortynnet prove, dvs. >200 MPN/100ml) ble funnet i
vannprgven fra bekken ved Skjerven i august 2015. Nest hgyest konsentrasjon (101.3 MPN/100ml) ble

funnet i vannpreve fra Lautabekken i september 2015.
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Figur 14. Konsentrasjoner av koliforme bakterier og
Escherichia coli (E. coli) i prgvene fra bekken
ved Skjerven.
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Figur 16 Konsentrasjoner av koliforme bakterier og

Escherichia coli (E. coli) i prgvene fra

Lautabekken.
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Figur 19. Bidragsprofil av markgrer i fekal forurensning i

Figur 18 Konsentrasjoner av koliforme bakterier og

Movannsbekken.

Escherichia coli (E. coli) i prgvene fra

Movannsbekken.
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I vannprgven fra Movannsbekken ble hgyest E. coli konsentrasjon (38 MPN/100ml) funnet i juli 2015.
Haye E. coli konsentrasjoner ble funnet i den varme perioden, generelt juni - september. I denne
perioden var dominerende kilde til fekal forurensing fra dyr (gruppen “ikke-mennesker”). Kun
vannpreven fra Movannsbekken tatt ut i september 2015 viste et lite bidrag fra mennesker (6%), ellers
ble det definert 100% bidrag fra dyr i vannprever tatt ut i den varme perioden (juni - september). Ogsa
i alle praovene fra bekken ved Skjerven og Lautabekken var dominerende kilder til fekal forurensing fra
dyr. I tillegg ble bidraget fra hester pévist (hgyest i vannprever tatt ut i september 2015, dvs. 74% i
Skjerven og 58% i Lautabekken).

I den kalde perioden og forsommeren (november - mai) var konsentrasjoner av E. coli lavi alle
bekkeprover, hgyest 34 MPN/100ml i vannprgve fra Lautabekken tatt ut i mars 2015, deretter 12
MPN/100ml i vannprave fra bekken ved Skjerven tatt ut i april 2015 og 4 MPN/100ml i vannprgve fra
Movannsbekken tatt ut i mars 2015. I denne kalde perioden viste alle de fekal forurensende
vannprgvene et klart bidrag i forurensingen fra mennesker, hgyest opp til 21% i Movannsbekken, 20%
i bekken ved Skjerven og 17% i Lautabekken.

Mer detaljerte resultatene for hvert provested og anledning er presentert i NIBIO Rapport 2(27)
(Paruch et al. 2016a).

5.1.3 Vurderinger

Undersgkelser av kilder til fekal vannforurensing i tilforselsbekkene til Maridalsvannet viste at
bekkene er forurenset av tarmbakterier og at denne forurensingen hovedsakelig kommer fra andre
kilder enn mennesker. Analysene indikerer at fekalt bidrag fra hest i perioder kan veaere viktig. Mulige
kilder kan avrenning fra beiteomrader eller utendars gjodsellagre. Dette er ikke undersgkt, heller ikke
forekomst av hest i delnedbersfeltene. Hvilke gvrige grupper av dyr utenom hest og mennesker som
bidro med fekal forurensning ble heller ikke undersgkt. Det ble observert en generell trend ved at den
dominerende kilde til fekal forurensing kommer fra dyr i den varme arstiden, mens i den kalde
perioden er det bidrag i forurensingen fra mennesker.

De funn som er omtalt her utgjor ingen direkte trussel mot kvaliteten til drikkevannet fra
Maridalsvannet. Drikkevannet til Oslos befolkning sikres ved to hygieniske barrierer i Oset
vannbehandlingsanlegg for det leveres til mottakeren. For & sikre at ravannets kvalitet har hgy
standard er det gnskelig at nivéet av fekal smitte er lavest mulig. Mikrobiell kildesporing gir grunnlag
for & vurdere fekal smitterisiko og prioritere tiltak i Maridalsvannets nedberfelt.

5.2 Jonsvannet i Trondheim

Jonsvannet er hovedkilden for drikkevannet i Trondheim kommune. Vannet dekker 99% av
Trondheims befolkning samt Malvik kommune og er drikkevann til ca. 170 000 innbyggere, naringsliv
og industri (Trondheim kommune 2016). Vikelvdalen Vannbehandlingsanlegg i Trondheim engasjerte
NIBIO til & utfere en undersgkelse med kildesporing av fekal vannforurensing i fire tillapsbekker til
Jonsvannet. Prosjektets formél var & undersgke nivaet av- og kilder til fekal vannforurensing i
kommunes drikkevannskilde. Undersokelsen omfattet Jervbekken, Valsetbekken, Lykkjbekken og
Sagelva (Figur 20).

Jonsvannet har et areal pa over 14 km2 og ligger ca. 150 moh sgrgst for Trondheim. Vannet er den
starste innsjegen i Trondheim kommune og har et nedbarsfelt pa nesten 79 km2 som bergrer tre
kommuner (Malvik, Selbu og Kleebu) foruten Trondheim. Den storste andelen av nedbgrsfeltet tilhgrer
Trondheim (over 64 km2 — 81%), deretter Kleebu (over 11 km2 — 15%), Malvik (over 2 km2 — 3%) og
Selbu (0,5 km2 — 1%). Total vannmengde i Jonsvannet er ca. 519 mill m3 (Trondheim kommune 2016).
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Figur 20. Jonsvannet med Valsetbekken (V), Jervbekken (J), Sagelva (S) og Lykkjbekken (L).

5.2.1 Prgvetaking

Etter innspill fra Vikelvdalen Vannbehandlingsanlegg ble det tatt ut flere prover i to
provetakingsrunder, dvs. den ferste f.o.m. april t.o.m. juni 2015 og den andre f.0o.m. september t.o.m.
desember 2015. Totalt var det provetakinger ved 15 anledninger som dekker en 9-manedsperiode,
unntatt 2 sommermaneder (juli — august) 2015.

I den farste provetakingsrunden (april — juni 2015) ble det tatt ut tre prover fra Valsetbekken (V1, V2
og V3), to prover fra Jervbekken (J1 og J2) og to prover fra Sagelva (S1 og S2) ved 11 anledninger som
dekker en 3-méaned periode fra april til juni. Det ble tatt 77 praver til sammen.

I den andre provetakingsrunden (september — desember 2015) ble det tatt ut tre praver fra
Valsetbekken (V1, V2 og V3), to praver fra Jervbekken (J1 og J2) og en prove fra Lykkjbekken (L1) ved
4 anledninger i en 4-maned periode (september - desember). Det ble tatt 24 prover til sammen.

I hele prosjektperioden (to prgverunder) ble det tatt ut til sammen 101 vannprgver fra étte
provetakingssteder (V1, V2, V3, J1, J2, S1, S2 og L1) i Jonsvannets nedbarsfeltet (Figur 21, Tabell 3,).
Alle provene ble analysert uten fortynning.

Det ble testet ut om fekal vannforurensing kommer fra mennesker, hester og drovtyggere (f.eks. kyr,
sauer og geiter).
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Figur 21. Lokaliteten til provetaking fra Valsetbekken (V1, @ V2 @og V3 @), Jervbekken (Jl*og J2 *), Sagelva (SlA
og SZA) og Lykkjbekken (L1 ). Kilde til kart: Trondheim kommune (2016).
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Tabell 3. Prgvetakingssteder i Jonsvannets nedbgrfelt.

Omrade Prgvetakingssted Symbol

Jonsvannet Valsetbekken 1 Vi
Valsetbekken 2 V2
Valsetbekken 3 V3
Jervbekken 1 1
Jervbekken 2 J2
Sagelva 1 S1
Sagelva 2 S2
Lykkjbekken L1

5.2.2 Resultater

Detaljerte resultatene for hvert pragvetakingssted og anledning er presentert i NIBIO Rapport 2(34)
(Paruch et al. 2016¢). Her presenteres utvalgte eksempler pa resultatene fra mikrobiologiske
undersgkelser og molekylerbiologiske tester i provene som ble tatt ut fra hver bekk ved munningen til
Jonsvannet (dvs. V3, J1, S1 og L1, Figur 21).

E. coli ble pavist i alle tillopsbekkene til Jonsvannet (Figurene 22 — 29) der hoyeste konsentrasjon
(over mélingsgrensen for ufortynnet prgve, dvs. >200 MPN/100ml) ble funnet minst en gang i
Valsetbekken, Jervbekken og Lykkjbekken.

I Valsetbekken, ble det funnet E. coli i alle 15 prover tatt ut ved prevelokaliteten V1, i 14 prever tatt ut
ved lokaliteten V2 og i 13 praver tatt ut ved lokaliteten V3 (Figurene 22 — 23). Hoyeste
konsentrasjoner av E. coli (>200 MPN/100ml) ble pévist i pravene tatt ut p4 samme dag (15. juni
2015) fra alle provesteder (V1, V2 og V3).

Ogsa i Jervbekken ble det funnet E. coli i alle 15 vannprever tatt ut ved farst provelokaliteten J1. Ved
den andre prgvelokaliteten J2 ble E. coli pavist i ni av 15 preover (Figurene 24 — 25). Hoyest
konsentrasjon av E. coli (>200 MPN/100ml) ble pavist i prgven J1 tatt ut 7. september 2015.

Alle prover tatt ut fra Lykkjbekken var forurenset av E. coli og hgyest konsentrasjon (>200
MPN/100ml) ble pavist i preven tatt ut i september 2015 (Figurene 28 — 29).

I Sagelva, ble det funnet E. coli i 10 av 11 vannprgver, men nivaene var lavere enn i de andre
tillapsbekkene til Jonsvannet (Figurene 26 — 27). Hayest konsentrasjon (88 MPN/100ml) ble pavist i
vannprgvene S1 tatt ut 18. mai 2015.

Nesten alle hgye E. coli nivéer ble pavist i den varme perioden, generelt juni - september 2015.
Dominerende kilde til fekal forurensing kom fra dyr i denne perioden, der drovtyggere var den mest
dominerende kilden. I tillegg ble bidraget fra hester pavist, hayest (87%) i prover fra Sagelva (Figurene
22 — 20).
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Figur 22. Konsentrasjoner av koliforme bakterier og Figur 23. Bidragsprofil av markgrer i fekal forurensning i
Escherichia coli (E. coli) i prgvene fra Valsetbekken ved prgvelokaliteten V3.

Valsetbekken ved prgvelokaliteten V3.
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Figur 24. Konsentrasjoner av koliforme bakterier og
Escherichia coli (E. coli) i prgvene fra
Jervbekken ved prgvelokaliteten J1.
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Figur 25. Bidragsprofil av markerer i fekal forurensning i

Jervbekken ved prgvelokaliteten J1.
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Figur 26. Konsentrasjoner av koliforme bakterier og
Escherichia coli (E. coli) i prgvene fra Sagelva
ved prgvelokaliteten S1.
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Figur 28. Konsentrasjoner av koliforme bakterier og Figur 29. Bidragsprofil av markgrer i fekal forurensning
Escherichia coli (E. coli) i prgvene fra i Lykkjbekken.

Lykkjbekken.

I den kalde perioden (generelt forsommeren og forvinteren) var konsentrasjoner av E. coli lavi alle
bekkepraver unntatt Jervbekken hvor heye konsentrasjoner (200 MPN/100 ml og 165 MPN/100ml)
ble pavist i prgvene tatt ut 11. mai og 7. desember 2015. I denne perioden var det et klart bidrag i
forurensingen fra mennesker, serlig nar hgye E. coli konsentrasjoner ble funnet, f.eks. i vannpregve J1
med E. coli konsentrasjoner pd 200 MPN/100ml ble det beregnet et bidrag pd 96% av fekal
forurensing fra mennesker. Ogsa i desember 2015 hvor det var hayt E. coli niva (165 MPN/100m), var
det estimert et bidrag pa 63% fra mennesker.

5.2.3 Vurderinger

Forsgket pé & definere kilder til fekal forurensing i fire tilferselsbekker til Jonsvannet (Valsetbekken,
Jervbekken, Sagelva og Lykkjbekken) viste at vannet er forurenset av tarmbakterier fra mennesker,
drovtyggere (kyr, sau, geit) og hester. Nivaet pa forurensingene og hvilke grupper som dominerer
utslippene varierer gjennom aret. Undersgkelsen viser at den fekale forurensingen i hovedsak kommer
fra andre kilder enn mennesker. En generell trend ble observert med hensyn til fekal forurensings-
tilforsel som ogsa er observert i andre prosjekt: Det var et starre bidrag fra dyr i den varme perioden
og et hgyre bidraget fra mennesker i den kalde perioden. Dette er ikke overraskende siden det er
vesentlig stgrre aktivitet av beitedyr sommerstid i kombinasjon med arealavrenning.

De funn av fekal forurensning som er beskrevet her utgjor ingen direkte trussel mot drikkevannets
kvalitet. Drikkevannet til Trondheims befolkning sikres ved to hygieniske barrierer i Vikelvdalen
Vannbehandlingsanlegg for det leveres til mottakeren. For & sikre at rdvannets kvalitet har hay
standard er det gnskelig at nivéet av fekal smitte er lavest mulig. Mikrobiell kildesporing gir grunnlag
for & vurdere fekal smitterisiko og prioritere tiltak i Jonsvatnets nedbarfelt.

5.3 Jordalsvatnet og Svartediket i Bergen

Jordalsvatnet og Svartediket er to drikkevannskilder til Bergen kommune som har blitt undersgkt i
forhold til kartlegging av fekale forurensningskilder med mikrobiell kildesporing. Jordalsvatnet har et
forurensningspress fra bebyggelse, landbruk og mindre neringsvirksomheter i nedbarfeltet (Figur 30).
Det ble ogsa tatt ut enkelte stikkprover fra et pravepunkt i nedbgrfeltet til Svartediket.
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Ved Jordalsvatnet vannbehandlingsanlegg inngar koagulering/filtrering (Moldeprosess) og UV-
bestraling som hygieniske barrierer i vannbehandlingen, med klor i reserve. Vannproduksjonen ved
Jordalsvatnet var i 2015 ca. 4,6 mill. m3 (Bergen kommune 2016). Vanninntaket er pd dybde 40 m, noe
som til en viss grad (deler av aret) beskytter mot at forurensning fra nedberfeltet nar ravannsinntaket.
Overvakningsdata viser jevnt over et lavt antall E. coli i ravannspregvene (<10 E.coli/100 ml), og med
noe hgyere niva i forbindelse med hgstsirkulasjonen. Resipient-undersgkelser har pavist hgyt innhold
av E. coli i tilfereselsbekker og i overflaten pa kilden, seerlig i forbindelse med mye nedber.

En sentral problemstilling har i flere &r veert om husdyrholdet (storfe, hest og sau) i nedberfeltet til
Jordalsvatnet, som i dag foregér i henhold til avholdt skjenn, er forenelig med drikkevannsforskriftens
krav til beskyttelse av Jordalsvatnet som drikkevannskilde. Dersom det skulle bli behov for strengere
klausuleringsbestemmelser for 4 kunne opprettholde Jordalsvatnet som drikkevannskilde, er det vare
viktig & ha kunnskap om bidrag fra de ulike kildene til fekal forurensning.

Figur 30. Drikkevannskilden Jordalsvatnet i Bergen (J).

5.3.1 Prgvetaking

Vann- og avlgpsetaten i Bergen utarbeidet forslag til prevetakingsprogram, som besto av atte
provetakingspunkter, de fleste fra utlgp av tilferselsbekker til Jordalsvatnet (6 pkt., G, K, L, N, S og
W), og fra kildeoverflaten (2 pkt., Z og Y), se Tabell 4 og Figur 31. Pravene ble tatt ut ved fem
provetakingsrunder/anledninger (mai til desember 2015). Det ble lagt vekt pa & ta ut prever bade i
torrveer og i forbindelse med mye nedber. Tidligere gjennomforte resipientundersgkelser har vist
svert hgye E. coli tall i kildeoverflaten og tilferselsbekkene i forbindelse med nedber.
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Tabell 4. Prgvetakingssteder i Jordalsvatnets nedbgrfelt og ved Svartediket.

Jordalsvatnet Elv fra Jordalsskardet v. utlgp til Indrevatnet

Elv fra Vindalen, v. utlgp til Indrevatnet

Vestre elv fra Traudalen, v. utlgp til Jordalsvatnet

Elv ved Selvik, v. utlgp til Jordalsvatnet

Elv ved @vre Eide, v. utlgp til Jordalsvatnet

Utlgp Indrevatnet, ved bru

Utlgp Jordalsvatnet, ved demning

N[l<|S|lvo|Zzr|x|lO

Ravann Jordalsvatnet, fra vannbehandlingsanlegget
Svartediket Svartediket, tilsig kilde

w
<

Jordalsskardet

L

Figur 31. Lokaliteten til prgvetakingssteder (G, K, L, N, S, W, Y, Z) i Jordalsvatnet nedbgrfelt.

Det ble ogsa tatt ut tre sporadiske vannprgver fra Svartediket. I hele prosjektperioden (mai - desember
2015) ble det tatt ut til sammen 43 vannprever hvorav 40 prover fra tte provetakingssteder i
Jordalsvatnet nedbgrfeltet og tre vannprever fra ett provetakingssted ved Svartediket (Tabell 4, ikke
presentert pa Figuren). Alle vannprevene ble analysert uten fortynning.

Det ble testet ut om fekal vannforurensing kommer fra mennesker/ikke-mennesker, hester,
drovtyggere (f. eks. kyr, sauer og geiter) eller andre dyrearter (f. eks. fugler, hunder og katter).
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5.3.2 Resultater

Prosjektets samlede resultater er presentert i NIBIO Rapport 2(49) (Paruch et al. 2016b). Her
presenteres et utvalg eksempler pé resultatene fra mikrobiologiske undersgkelser og
molekylerbiologiske tester som viste mest fekalt forurensning.

E. coli ble funnet i alle vannprgvene tatt ut rundt Jordalsvatnet, unntatt vannpreve Z (lave
konsentrasjoner pavist bare ved to anledninger, dvs. 1 og 2 MPN/100ml i vannprgver tatt ut i august
og desember 2015). De hoyeste konsentrasjoner av E. coli (over malingsgrensen for ufortynnet prgven,
dvs. >200 MPN/100ml) ble pévist i august og desember 2015 i preve G og S, (Figurene 32 — 35).

Haye E. coli konsentrasjoner funnet i alle prover nar fekal vannforurensing fra gruppen “andre
dyrearter” dominerer. Bare ved provetakingssted S ble hayeste E. coli konsentrasjonen (>200
MPN/100ml) pavist der mennesker var dominerende forurensing (61% bidraget). I tillegg ble det ogsa
vist at bidraget fra mennesker i vannprgver fra andre provetakingssteder var i mai og desember 2015.

Ved Svartediket ble E. coli ogsé pévist i prevene (Figur 36 og 37). Selv om bidraget fra mennesker til
fekal vannforurensing ble identifisert i alle de prover (hoyest bidraget var 7% i mai 2015), viste
analysene at dyr var dominerende kilde til i ferskvannet ved alle anledninger. Det ble ikke undersgkt
naermere hvilke dyregrupper som dominerte utslippene i disse analysene.

5.3.3 Vurderinger

Undersgkelser fra dtte provetakingssteder i Jordalsvatnet nedbarsfeltet og ett ved Svartediket viste at
vannene var forurenset av tarmbakterier fra mennesker og dyr, seerlig dravtyggere (f. eks. kyr, sauer og
geiter), hester og andre dyrearter (f. eks. fugler, hunder og katter).

Ved sammenligning av alle resultatene fra bade mikrobiologiske og molekylarbiologiske analyser er
det ogsd i Bergen en trend at i den varme perioden kommer den dominerende kilde til fekal
forurensing fra dyr, mens om forsommeren og forvinteren er det klart bidrag i forurensingen fra
mennesker. I alle vannprgver tatt ut i den varme perioden var drgvtyggere og andre dyrearter den
dominerende kilden til fekal vannforurensing. Generelt er det flest dyr (villdyr og husdyr, f.eks.
beitedyr) i naturen i den varme perioden av aret.

Funn av fekal forurensning som beskrives her utgjor ingen direkte trussel mot drikkevannets kvalitet.
Drikkevannet til Bergens befolkning sikres ved at hygieniske barrierer i vannbehandlingen fjerner
patogene mikroorganismer. P4 tross av gode sikkerhetsbarrierer som overvékes ngye med
alarmsystemer og nedstengningsfunksjoner dersom vannkvaliteten ikke holder mal, kan enhver
teknisk innretning svikte. Bergen kommune gnsker derfor god ravannskvalitet med lavest mulig niva
av fekal forurensning.
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Figur 32. Konsentrasjoner av koliforme bakterier og Escherichia coli (E. coli) i vannprgvene fra lokaliteten G i

Jordalsvatnet nedbgrsfelt.
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Figur 33. Bidragsprofil av markegrer i fekal vannforurensning ved prgvelokaliteten G i Jordalsvatnet nedbgrsfelt.
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Figur 34. Konsentrasjoner av koliforme bakterier og Escherichia coli (E. coli) i vannprgvene fra lokaliteten S i
Jordalsvatnet nedbgrsfelt.
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Figur 35. Bidragsprofil av markgrer i fekal vannforurensning ved prgvelokaliteten S i Jordalsvatnet nedbgrsfelt.
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Figur 36. Konsentrasjoner av koliforme bakterier og Figur 37. Bidragsprofil av markegrer i fekal forurensning i
Escherichia coli (E. coli) i vannprgvene ved vannprgvene ved Svartediket.

Svartediket.

5.4 Gjersjgen i Oppegard

Gjersjoen er drikkevannskilde for Oppegérd og As (ca. 45 000 innbyggere), samt reservevannkilde for
Ski. Innsjeen ligger i Oppegérd og As og deler av nedbersfeltet ligger ogsa i Ski og Oslo. Gjersjoen
ligger 40 moh., har 2.4 km2 vannflateareal, maksimal dybde 63 m, middel dybde 23 m og volumet
utgjor ca 61 mill m3. Nedberfelt areal til Gjersjoen er 85 kmz og arlig avrenning er 38 mill m3. Innsjeen
har et sammensatt nedberfelt der landbruk, bebyggelse, urbane omrader og veger er potensielle kilder
til utslipp.

NIBIO har siden 2014 hatt Gjersjeen som studieomradet i EQS-prosjektet “AQUARIUS”. I prosjektet
har det veert fokusert pa en rekke av undersgkelser av mikrobiologisk vannforurensing i fem
tillapsbekker til Gjersjoen (Kantorbekken, Greverudbekken, Tussebekken, Dalsbekken og Féleslora). I
2016 ble NIBIO engasjert av Oppegard kommune til & samarbeide om kildesporing av fekal
vannforurensing i utvalgte steder langs Kantorbekken, Greverudbekken og Tussebekken.

5.4.1 Prgvetaking

I lopet av “AQUARIUS” prosjektet ble vannprever tatt ut ved to prgvetakingsrunder, forst manedlig
(f.o.m. november 2014 t.0.m. april 2015) og deretter (f.o.m. juni 2015) kvartalsvis. Provetakingssteder
er vist i Tabell 5 og Figur 38. I tillegg har Oppegérd kommune valgt a ta ut flere vannprever ved fem
anledninger i 2016.

I “AQUARIUS” prosjektet ble det testet ut om forurensingen kommer fra mennesker eller dyr (samlet
gruppe), mens i prgvene undersgkt for Oppegard kommune ble det benyttet tre DNA-markarer for
mennesker, hester og gruppen “andre dyrearter” (f. eks. fugler, hunder og katter). I tillegg ble alle
prover fra den kvartalsvis provetakingsrunden i “AQUARIUS” prosjektet analysert for legemidler og
personlige pleieprodukter (PPCPs) med deres metabolitter.
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Tabell 5. Prgvetakingssteder i Gjersjgens nedbgrfelt.

Omrade Prgvetakingssted Symbol

Gjersjgen Kantorbekken K
Greverudbekken G
Tussebekken T
Dalsbekken D
Faleslora F

Kilge F::’-.‘-:i’m

Figur 38. Lokaliteten til prgvetakingssteder i fem tillgpsbekker (K, G, T, D og F) til Gjersjgen.

5.4.2 Resultater

Her presenteres noe utvalgte eksempler fra provetakingsperioden 2014-2016 som viser flest og mest
fekalt forurensete vannprever. I tillegg omtales pravene hvor det ble testet ut hvilke kilder som bidrar
til vannforurensingen i perioden mars — september 2016 i utvalgte bekker i Oppegard kommune.
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E. coli ble pavist i alle provene fra tillopsbekkene Kantorbekken, Greverudbekken, Tussebekken,
Dalsbekken og Faleslora. Hayeste E. coli konsentrasjoner som ble pévist (over mélingsgrensen for
ufortynnet proven, dvs. >200 MPN/100ml) i alle pravene ble tatt ut fra Kantorbekken og
Greverudbekken (Figurene 39-40 og 43-44).

Flertallet av prover tatt ut fra Kantorbekken viser at dominerende kilde til fekal forurensing kommer
fra dyr (prever tatt ut ved 8 anledninger), mens mennesker var den mest dominerende kilden til
forurensing i vannprover tatt ut ved 4 anledninger. I tillegg ble det definert mer presisert hvilke kilder
bortsett fra mennesker som bidrar til fekal forurensing i prover ved utvalgte steder langs
Kantorbekken (Figurene 41-42). Det var hester som bidro mest med hgyeste prosenter pa 85% og 82%
ved lokaliteten K13. I den kalde arsperioden (oktober/november — mars/april) var det dominerende
bidrag til fekal vannforurensning fra mennesker (dvs. 67% i desember 2014; 56% og 98% i januar og
april 2015, henholdsvis; og 74% i mars 2016). Til sammen 7 legemidler og personlige pleieprodukter
med deres metabolitter ble pévist i prover som ble tatt ut kvartalsvis fra Kantorbekken (Tabell 6).

Tabell 6. Konsentrasjoner av legemidler og personlige pleieprodukter (PPCPs) med deres metabolitter (ng/l) pavist i
vannprgver tatt ut kvartalsvis fra Kantorbekken. LOQ — limit of quantification.

18.11. 18.02. 15.06. 21.09. 08.12. 07.03. 07.06. 12.09.

Kjemikalier '0Q " 3014 2015 2015 2015 2015 2016 2016 2016
Gabapentin 10 48 130 23 44 44 38 14 23
Paracetamol 10 20 130 38 14 12
Ibuprofen 20 31 980 32 38
Koffein 100 140 240 140 110
Metoprolol 10 12 13 16
lohexol 50 410 270
Carboxy-ibuprofen 20 34

Ved Greverudbekken var dyr dominerende kilde til fekal forurensing i flest vannpraver (7
anledninger). Hester bidro mest i forurensingen langs Greverudbekken med hayest prosent pa 93%
ved lokaliteten Gg i mai 2016 (Figurene 37-38). En méned senere (i juni 2016) ved same lokaliteten
(G9) var det hgyest bidrag i forurensingen pé 54% fra andre dyrearter definert. Mennesker var mest
dominerende kilde ved 5 anledninger i den kalde arstiden (dvs. 84% i desember 2014; 82%, 91% og
58% i januar, april og desember 2015, henholdsvis; og 58% i mars 2016). I tillegg ble 13 forskjellige
legemidler og personlige pleieprodukter med deres metabolitter pavist i alle vannprgver som ble tatt ut
kvartalsvis (Tabell 7).
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Tabell 7. Konsentrasjoner av legemidler og personlige pleieprodukter (PPCPs) med deres metabolitter (ng/l) pavist i
vannprgver tatt ut kvartalsvis fra Greverudbekken. LOQ - limit of quantification.

18.11. 18.02. 15.06. 21.09. 08.12. 07.03. 07.06. 12.09.

Kjemikalier '0Q 014 2015 2015 2015 2015 2016 2016 2016
Paracetamol 10 65 280 17 160 40 330 100 160
Ibuprofen 20 96 150 42 33 26 50
Gabapentin 10 27 17 23 18
Koffein 100 260 650 330 150 570 180
Sakkarin 50 53 63 74 180
Bisfenol A 50 120 52
aproksen 20 21
Carboxy-ibuprofen 20 29 180 43 89
2-hydroxy-ibuprofen 30 110 84 170
lohexol 50 120
Sulphapyridine 10 12
Diklofenak 20 37
10,11-dihydro-10-
hydroxy 10 10

karbamazepin

Nesten alle vannprgvene tatt ut fra Tussebekken (unntatt prgven fra april 2015) viste at dominerende
kilde til fekal forurensing kommer fra dyr (Figurene 39-40), der hester bidro mest i fekal forurensing
(fra 66% i mars til 94% i juni 2016, Figurene 40-41). I Tussebekken ble 9 forskjellige legemidler og
personlige pleieprodukter med deres metabolitter pavist (Tabell 8).

Tabell 8. Konsentrasjoner av legemidler og personlige pleieprodukter (PPCPs) med deres metabolitter (ng/l) pavist i
vannprgver tatt ut kvartalsvis fra Tussebekken. LOQ - limit of quantification.

18.11. 18.02. 15.06. 21.09. 08.12. 07.03. 07.06. 12.09.

Kjemikalier '0Q " 5014 2015 2015 2015 2015 2016 2016 2016
Ibuprofen 20 100 390 31 53
Gabapentin 10 15 18 32 19 10 31 34
Paracetamol 10 16 110
Koffein 100 120 230 130 510
Bisfenol A 50 120 220
Carboxy-ibuprofen 20 23 34
lohexol 50 80
2-hydroxy-ibuprofen 30 86 37
Sakkarin 50 63
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Figur 45. Konsentrasjoner av koliforme bakterier og
Escherichia coli (E. coli) i vannprgvene
undersgkt for Oppegard kommune langs
Greverudbekken.

Figur 46. Bidragsprofil av markgrer i fekal forurensning i
vannprgvene underspkt for Oppegard
kommune langs Greverudbekken.
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Figur 48. Bidragsprofil av markgrer i fekal forurensning i

Figur 47. Konsentrasjoner av koliforme bakterier og
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Escherichia coli (E. coli) i prgvene fra
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Figur 49. Konsentrasjoner av koliforme bakterier og
Escherichia coli (E. coli) i vannprgvene
undersgkt for Oppegard kommune langs
Tussebekken.

Figur 50. Bidragsprofil av markgrer i fekal forurensning i
vannprgvene underspkt for Oppegard
kommune langs Tussebekken.
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5.4.3 Vurderinger

Testing av vannet fra fem tillopsbekker (Kantorbekken, Greverudbekken, Tussebekken, Dalsbekken og
Féleslora) til Gjersjoen viser at vannet er forurenset av tarmbakterier fra mennesker og dyr. Den fekal

vannforurensingen langs Kantorbekken, Greverudbekken og Tussebekken hovedsakelig kommer fra
hester. Det har ikke blitt foretatt noen registreringer av hestehold i dette prosjektet, men kommunen
bekrefter at hestegarder finnes i de aktuelle nedbersfeltene. Det ble ogsa her observert en generell
trend som viser et hagyere bidrag i fekal vannforurensing fra dyr i den varme perioden og et klart
bidraget fra mennesker i den kalde perioden.

Funn av fekal forurensning som beskrives her utgjor ingen direkte trussel mot kvaliteten til
drikkevannet fra Gjersjeen. Drikkevannet til Oppegards og As befolkning sikres ved hygieniske
barrierer i vannbehandlingsanlegget pa Stangasen for det leveres til mottakeren. For a sikre at
ravannets kvalitet har hay standard er det gnskelig at nivaet av fekal smitte er lavest mulig. Analyser
presentert her viser at mikrobiell kildesporing kan baere et hjelpemiddel til 4 pavise fekal smitte.
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6 Mikrobiell kildesporing i urbane vassdrag

Nar fekal vannforurensning oppstér i urbane omréder er det vanlig & anta at dette skyldes sporadiske
lekkasjer fra kloakksystemet forarsaket av tekniske skader pa avlgpsnettet, overlep fra pumpestasjoner
eller oversvgmmelser etter ekstrem nedbgr. Tidligere praksis for avlgps- og overvannshindtering var
ofte basert pé at overvannet (smeltevann og regnvann fra tak, veier og andre tette flater) ble samlet i
samme rgr som kloakken og ledet til kloakkrenseanleggene. Ved kraftig nedbar, og spesielt i omrader
med mye tette flater, blir slike felles avlgpssystemer lett overbelastet.

Det er derfor ofte tatt for gitt at fekal forurensingen i byomrader hovedsakelig kommer fra
kloakksystemer og at dette kun stammer fra mennesker. Slike forklaringer ber revideres siden byene
ogsé er leveomrader for et mangfold av dyrearter, ikke bare kjeledyr som hund og katt, men ogsé vilt
og fugler. Dyr som lever i byene kan ogsa gi et betydelig bidrag i fekal vannforurensing. Etter som det
ogsa pagar en kraftig vekst i bla-grenne lgsninger for handtering av overvann vil dette kunne gke
leveomréader for dyr i byen. Gjenépning av vassdrag lagt i rer er ogsa en viktig strategi for & mate
utfordringer med endret klima, oppné bedre vannkvalitet og enske om at vann i bekker og dpne
vannspeil inngar som et attraktivt landskapselement i byene. Folk liker 4 ferdes langs vassdragene og
det blir tilrettelagt for slik ferdsel.

Med flere blagrenne lgsninger for vann i by (dpne bekker og fordrayningsdammer) kommer ogsa
gnsket og spersmalet fra beboere/utbyggere i omridet om hvorvidt det er trygt 4 bade i vannet. Apent
vann vil dessuten, uansett vannkvalitet, tiltrekke seg barn som leker i og langs vassdraget.

For kommunen er det viktig a vite nivéet av fekal forurensning i forhold til helserisiko og hva som er
potensielle kilder for 4 kunne iverksette tiltak. Rehabilitering av gamle avlgpsledninger er sveert
kostbart og dersom det er andre kilder enn utett avlgpsnett som bidrar vesentlig er dette viktig

NIBIO har samarbeidet med Oslo VAV om uttesting av mikrobiell kildesporing i Akerselva. Nedenfor
omtales denne undersgkelsen og en undersgkelse pa Hebekk i Ski i regi av E@S-prosjektet
AQUARIUS, som ogsa omfatter et utvalg kjemiske stoffer (PPCP-forbindelser) i avlgpet.

6.1 Akerselvai Oslo

Akerselva er hovedelva i Nordmarksvassdraget og forbinder Maridalsvannet med Oslofjorden. Elva er
9 km lang og hele vassdraget har et nedbgrfelt pa ca. 238 kmz2. Det meste av nedbgrfeltet omfatter
Nordmarkas skoger, men langs Akerselva er det svaert hagy grad av urbanisering. Urbant overvann
ledes til elva. Mange fugler ferdes pa og langs elva. Akerselva renner ut ved Paulsenkaia i Bjorvika. I
den nederste delen (ca. siste 500 m) gar vannet i en kulvert under Oslo S som leder ut mellom
Operaen og det nye Munch museet. I dette omrédet vil elva blandes med fjorden og ha brakkvann hvor
blandingsforholdet er avhengig av vannfgringen og tidevannet.

6.1.1 Prgvetaking

Etter forslag fra Oslo VAV ble det tatt ut vannprgver fra Akerselva ved 7 anledninger i perioden
desember 2014 til oktober 2015. Prgven ble tatt ut pa vestsiden (narmest Operaen) der hvor vannet
kommer ut av kulverten (Figur 51). P4 grunn av prevetakingslokaliteten ble prgvene behandlet som
brakkvann og derfor fortynnet 101 for hver analyse. Det ble testet ut om fekal vannforurensingen
kommer fra mennesker og/eller ikke-mennesker med mikro- og molekylaerbiologiske analyser.
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Figur 51. Lokaliteten til prgvetaking fra Akerselva, utlgp vest (A).

6.1.2 Resultater

De detaljerte resultatene er presentert i NIBIO Rapport 2(27) (Paruch et al. 2016a). Her presenteres
nivéet av den fekale forurensningen i Akerselva baserte pé E. coli konsentrasjoner, samt bidraget til
fekal forurensning i forhold til opprinnelse fra mennesker eller dyr.

E. coli ble pavist i alle prgver. Konsentrasjoner av disse bakterier varierte fra 435 MPN/100ml til 8164
MPN/100ml (Figur 52). Den hgyest E. coli konsentrasjonen ble funnet i desember 2014 nar
opprinnelsen til fekal forurensing i vannet ble identifisert fra mennesker (bidraget pa 96%, Figur 53).
Selv om bidrag fra mennesker var pévist i alle prgvene ble det likevel funnet at i de fleste tilfeller er det
ikke mennesker som dominerer den fekale forurensingen. Det var dyr som dominerte i prgver tatt ut
ved 6 anledninger med hayest bidrag pa 97% i praven fra juli 2015 (Figur 53).

6.1.3 Vurderinger

De utferte analyser viser at nedre delen av Akerselva var svart forurenset i desember 2014. Dette
sammen med bidragsprofilen av genetiske markerer indikerer at det med stor sannsynligheten var
fekal vannforurensing som stammer fra avlgpsvann pa dette tidspunktet. Derimot ble det ikke pavist
at dominerende kilde til fekal forurensing var mennesker i de gvrige pravene fra Akerselva. Likevel har
resultatene fra undersgkelsen vist en generell trend med bidrag i fekal forurensingen fra mennesker i
den kalde perioden og hayest bidraget fra dyr i varme perioden.

Videre undersgkelser bar vurdere hvilke forhold som eventuelt medferer at avlgpsvann tilfares i elva. I
denne undersgkelsen er det ikke foretatt vurderinger av klimatiske forhold (flom) og om eventuelle
gravearbeider eller kjente lekkasjer i avlgpsnettet i nedbgrfeltet samsvarer med haye verdier for E.coli.
Videre foreslar NIBIO at det bor undersgkes hvilke dyregrupper som preger vannkvaliteten i urbane
vassdrag som Akerselva nar det etter hvert foreligger genetiske markerer for urbant dyreliv som
hunder, katter, fugler (ender, méker, gjess) og rotter.
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Figur 52. Konsentrasjoner av Escherichia coli (E. coli) i brakkvannsprgvene fra Akerselva.
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Figur 53. Bidragsprofil av markgrer i fekal forurensning i brakkvannsprgvene fra Akerselva.
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6.2 Blaveisbekken i Ski

Blaveisbekken gar fra torvimmyra Hebekkmésan og fores i hovedsak i rer gjennom Hebekkomradet pa
vestsiden av byen Ski. Bekken drenerer det meste av bebygde omréder nord for Nordbyveien.
Vassdraget er forurenset av lekkasjer pa kloakknettet samt urbant overvann fra veier, hager og
neringsomrider. Kulverten med bekken leder ut i terrenget i nedkant av Hebekk skole. Her gar
bekken gjennom et parkmessig utformet damanlegg (rensepark) som ble prosjektert for 4 redusere
forurensningene fra avrenningsvannet og kloakklekkasjer. Vannkvaliteten i Blaveisbekken er viktig
siden den tilloper Dalsbekken og ender i drikkevannskilden Gjersjgen.

Det er sveert vanlig at bekkene som renner gjennom omréder med tett bebyggelse ledes i kulvert for &
frigjore arealer. Generelt er det store utfordringer & oppspore forurensningskilder i lukkede bekker og
skille i hvilken grad forurensning kommer fra kloakken og/eller fra avrenning.

6.2.1 Prgvetaking

Vannprgver ble tatt ut ved to prevetakingsrunder, forst ménedlig (november til april 2015) og deretter
kvartalsvis (fra juni 2015). Prgvetakingslokaliteten ble satt opp fer bekken renner gjennom
renseparken, dvs. der hvor vannet kommer ut av kulverten (Figur 54).

NIBIO har anvendt kildesporing for & undersgke om bidraget til fekal forurensningen kommer fra
mennesker eller dyr i Blaveisbekken. I tillegg ble alle vannprever analysert for spesifikke kjemikalier
som legemidler og personlige pleieprodukter med deres metabolitter.

6.2.2 Resultater

E. coli ble pavist i alle vannprgver tatt ut ved alle anledninger (Figur 55). I flest vannprgver var
mennesker dominerende kilde til fekal vannforurensing (Figur 56). Likevel ble det ogsa funnet
animalsk fekal opprinnelse i alle vannprgver med klart dominerende bidrag ved 4 anledninger. I tillegg
ble 21 forskjellige legemidler og personlige pleieprodukter (PPCPs) med deres metabolitter pavist i
lopet av pravetakingsperioden (Tabell 9). De fleste av disse kjemikaliene (19 av 21) ble pavist i
september 2016 da det ble pavist at mennesker dominerte fekale utslipp med 94% bidrag. (Figur 56).

I de kalde periodene var det dominerende bidraget til fekal vannforurensning fra mennesker. Det ble
ogsa observert en tendens som viste at nar bidraget i forurensingen fra mennesker gker pévises det
mer legemidler og personlige pleieprodukter med deres metabolitter (Figur 56 og Tabell 9). Funn av
de samme kjemikalier var lav ved forurensingen som hadde animalsk fekal opprinnelse. Dette styrker
kildesporingsmetoden og spesielt den delen som angir bidrag fra ulike kilder i prosent.

Det blir ogsa undersgkt hvilken effekt renseparken har pa reduksjon av fekal forurensing. Perioder
med lang oppholdstid i dammer og vatmark forventes 4 gi en og renseeffekt. Bidrag fra fugler som
oppholder seg i dammene forventes & bidra til gkt nivé av fekal forurensing. Hva nettoeffekten av dette
tiltaket og liknende renseanlegg blir med hensyn pé a redusere fekal forurensning vil bli publisert av
NIBIO pa et senere tidspunkt (2017/2018).
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Figur 54. Lokaliteten til prgvetaking fra Blaveisbekken, utlgp kulvert ved Hebekk skole fgr innlgpet til renseparken (Hi).

6.2.3 Vurderinger

Selv om Blaveisbekken renner gjennom bebygde omrader og den er i stort sett lukket, mottar bekken
fekal forurensing av animalsk opprinnelse. Likevel viser vare funn at i de fleste tilfeller, seerlig i de
kalde periodene, kommet den dominerende kilde av fekal forurensing fra mennesker. Dette i
sammenheng med et hoyt antall av paviste kjemikalier (dvs. legemidler og personlige pleieprodukter
med deres metabolitter) viser at det var stor sannsynligheten for fekal vannforurensing fra
lekkasjene/utslippene av avlgpsvannet til Bldveisbekken. Det ble ogséa observert at jo hgyre bidrag fra
mennesker jo mer kjemikalier pavises i bekken (enten antall stoffgrupper eller konsentrasjoner).
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Tabell 9. Konsentrasjoner av legemidler og personlige pleieprodukter (PPCPs) med deres metabolitter (ng/l) pavist i
vannprgver tatt ut kvartalsvis fra Blaveisbekken. LOQ - limit of quantification.

Kiemikalier L0Q 18.11. 18.02. 15.06. 21.09. 08.12. 07.03. 07.06. 12.09.
2014 2015 2015 2015 2015 2016 2016 2016
Ibuprofen 20 170 130 93 35 140 28 290
Gabapentin 10 10 71 67 31 31 42 58 920
Paracetamol 10 90 520 88 150 120 370 230 7500
Koffein 100 170 680 580 500 460 1000 1200 2800
Sakkarin 50 110 62 84 52 83 170 2000
Naproksen 50 160 51 550
Carboxy-ibuprofen 20 26 80 130 100 1400
2-hydroxy-ibuprofen 30 31 54 59 630
4-hydroxy-diklofenak 20 25
lohexol 50 570
Bisfenol A 50 1200 51
Karbamazepin 10 15
Diklofenak 20 29
Atenolol 10 58
Ketoprofen 10 17
Metoprolol 10 74
Hydroklortiazid 50 68
Tramadol 10 47
O-desmethyl-naproksen 20 26
Venlafaksin 10 12
lohexol 50 1300
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7 Oppsummering og diskusjon av funn

E. coli er de mest benyttede indikatorbakterier pa fekal forurensning siden disse bakteriene er det
eneste medlemmet av den store gruppen koliforme bakterier som finnes utelukkende i fekalier fra
varmblodige dyr og mennesker, og ikke formerer seg nevneverdig i miljeet. E. coli er derfor neermest
en garanti for fekal forurensning. Selv om haye E. coli konsentrasjoner ofte blir funnet ved haye
konsentrasjoner av koliforme bakterier, er en slik tendens ikke en regel. Haye niva av koliforme
bakterier er ingen garanti for haye E. coli konsentrasjoner. Det ble ogsa observert lave E. coli
konsentrasjoner sammen med de hoye konsentrasjoner (ofte over mélingsgrensen) av koliforme
bakterier. Dette er velkjent siden koliforme bakterier ogsé har ikke fekal opprinnelse og finnes
frittlevende i vann, jord og planter, og derfor omtales som «miljgbakteriers. Det er dermed et viktig
prinsipp for identifisering av fekal vannforurensing at det ikke er koliforme bakterier som bgr vaere i
hovedfokus. Informasjon om koliforme bakterier gir en generell bakgrunn, der opplysninger om E. coli
benyttes som reell fekal indikatorbakterie.

Spredning av fekal forurensning i miljeet skjer hovedsakelig via en rekke sektorer, bl.a. neringsliv,
bebyggelse og landbruk. Fekal forurensing har to viktige opprinnelser, mennesker (human fekal
opprinnelse) og/eller ikke-mennesker (animalsk fekal opprinnelse, f.eks. fra husdyr, ville pattedyr
eller fugler). Fra disse kan et hgyt antall av E. coli forurense vannkilder (drikkevann, vanning og
bading), jord (under jordbruksavrenning, vanning og gjedsling med organisk materiale) og vegetasjon
(under vanning og gjedsling med organisk materiale). E. coli kan overleve lenge i ulike miljg og bli
oppdaget flere méneder og i noen tilfeller flere ar senere. De fleste E. coli-stammer er ufarlige, men
noen av stammene er knyttet til sykdommer hos mennesker og dyr.

Ved sammenligning av resultatene fra bide mikro- og molekylerbiologiske kildesporing analyser
pavises en trend: i den varmeste arsperioden kommer den dominerende kilde til fekal forurensing fra
dyr. Generelt er det flest dyr (villdyr, f. eks. fugletrekk og husdyr, f.eks. beitedyr) i naturen i denne
perioden av aret. Med animalsk fekal opprinnelse kan en trussel om sykdomsfremkallende E. coli
(sarlig de humanpatogene variantene av STEC, f.eks. EHEC serotype O157:H?7) utgjore en helserisiko.
Flere vill- og husdyrarter (f. eks. elg, hjort, méake, due, kyr, geit, sau, hest, gris, kanin, kylling, kalkun,
katt og hund) kan veere barere av STEC. Dravtyggere er hovedreservoar for EHEC-bakterier og selv
om disse bakteriene ikke vanligvis forarsaker sykdom hos dyrene, anses bade stor- og sméafe som
viktige kilder for smitte til mennesker (Farrokh et al. 2013, WHO 2017).

I NIBIO sine undersgkelser av jordbrukslandskap med dyrket mark og utslipp fra avlgpsanlegg og
husdyr pa beite, ble STEC-bakterier (dvs. topp 7 serogrupper 026, 045, 0103, O111, 0121, 0145 og
0157 som er vanligvis assosiert med sykdom hos mennesker) pavist i vannet. Disse patogene viste hoy
korrelasjon med genetisk marker for drovtyggende husdyr (R2= 0.928, Paruch et al. 2015). Til tross for
de sykdomsfremkallende varianter av E. coli er det viktig & vaere klar over at forekomsten av E. coli
bakterier i miljoet ikke nedvendigvis medferer en trussel om sykdom da de fleste av disse bakteriene
er harmlgse og utgjer en viktig og nyttig del av tarmfloraen.

Funn beskrevet i denne rapporten viser at i den kalde &rstiden, som i flere steder i Norge ogsa
inkluderer forsommer og sein hast, er det et klart bidrag i forurensing fra mennesker. I denne
perioden er det generelt mindre dyr og ferre villdyrearter (f. eks. fugletrekk) i naturen. Samtidig i
kuldeperioder med frysing og tining, kan det oppsté sprekker i avlgpsror samt tilsig av avlgpsvann,
eller lekkasjer fra avlgpsledninger og det kan hovedsakelig skyldes fekal forurensing.

At dette finner sted, har resultater av NIBIOs undersgkelser klart demonstrert (Paruch et al. 2016).
Testene som kombinerer mikrobiell kildesporing med analyser av spesifikke kjemikalier viser dette.
Kjemikaliene omfatter legemidler og personlige pleieprodukter med deres metabolitter, dvs.
medisinrester og andre kjemikalier til hjemmebruk som kan vanligvis spores i husholdningsavlgp.
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Eksempler fra undersgkelser i bdde jordbrukslandskapet, nedbgromrader til drikkevannskilder og
urbane vassdrag viste at i de tilfeller nir human fekal opprinnelsen var dominerende i vannet ble ogsa
flere av disse spesifikke kjemikaliene pavist, enten antallet eller som konsentrasjoner. En
sammenheng mellom definert human eller animalsk fekal opprinnelsen og paviste kjemikalier i vannet
ble ogsa pavist statistisk. Resultatene av denne vurderingen indikerte en forholdsvis sterk korrelasjon
mellom forekomsten av kjemikalier og bidraget fra mennesker til fekal vannforurensning (Paruch et al.
2016). De sterkeste positive korrelasjoner (med hay koeffisient pd 0,983) ble eksponert for
konsentrasjoner av gabapentin (et legemiddel mot bl.a. epilepsi og smerte) ved human fekal
opprinnelse. I motsetning var det negative korrelasjoner ved animalsk fekal opprinnelse. Innholdet
(antallet eller konsentrasjoner) av disse kjemikalier varierte sammen med bidraget fra mennesker i
fekal vannforurensing. Nar bidraget i forurensingen fra mennesker gker pavises ogsa hgyre innholdet
av legemidler og personlige pleieprodukter med deres metabolitter.

En annen interessant observasjon var at disse kjemikaliene ikke korrelerte med haye E. coli
konsentrasjoner. Slike funn er spesielt viktige siden de demonstrerer at konsentrasjoner av E. coli
(som varierer mye ved forskjellige anledninger i lapet av undersgkte perioder) hovedsakelig kan
benyttes til pavisning av fekal vannforurensing ved ukjent opprinnelse. Det er DNA-markegrer som
primeert kan anvendes til 4 definere opprinnelsen av forurensingen og videre til & spore bidraget fra
mennesker, samt sannsynliggjore forurensing av legemidler og personlige pleieprodukter (PPCPs)
med deres metabolitter i vannet.

Trenden som ble observert gjennom NIBIOs undersgkelser i de siste arene, dvs. et hoyere bidrag i
fekal vannforurensing fra dyr i den varme arstiden og et sterre bidrag fra mennesker i den kalde
perioden, stemmer bra med tidligere rapportert/publisert data (Blankenberg et al. 2014, 2015, Paruch
et al. 2014, Paruch et al. 2015, Paruch et al. 20164, b, c¢).

Det ble ogsa funnet en sammenheng med fekal forurensing og naeringsstofftilfarsler til vassdragene,
serlig i jordbruksdominerte nedberfelt hvor de to sterste tilforselskildene er jordbruk og avlep
(Blankenberg et al. 2015, 2016). Det var en stor variasjon i naeringsstofftap fra jordbruksomrader i
lopet av dret, og i perioder med liten eller ingen avrenning fra jordbruksarealer kan bidraget fra
spredte avlgpsanlegg (altsa fekal forurensing fra mennesker) utgjore mye av neringstilforselen til
vassdrag. Undersgkelsene viste at fosfortilfersler fra spredt avlgp kan utgjere sd mye som naer 100 %
om vinteren nar det er frost, samt at bidraget fra spredt avlgp ogsé kan vere betydelig i torre perioder
om varen og forsommeren (Blankenberg et al. 2015). Resultatene viste at bidraget fra spredt avlep
(fekal forurensing fra mennesker) var starst om forsommeren i forhold til 4 gke konsentrasjonsniva i
vannet, mens avrenning fra husdyr bidrar mest om sommeren (Blankenberg et al. 2015, 2016, Paruch
et al. 2015).

Naturligvis finnes det i denne sesongmessige trenden unntak som viser at vannforurensing med
human og animalsk fekal opprinnelse varierer over alle perioder av aret slik at det ogsé kunne vaere
dominerende bidrag fra mennesker i den varme arstiden og/eller klart bidrag fra dyr i den kalde
arstiden, selv om dette kun har blitt pavist i urbane vassdrag.

Vi mener at vére funn gir et godt grunnlag for & endre oppfatning om at fekal vannforurensing kun
kommer fra avlgpsvann pa avveie og videre at vi ikke ma ta for gitt at det som kommer fra
kloakksystemet kun inneholder fekal forurensing fra mennesker. Det blir stadig bedre dokumentert at
mange dyrearter (szerlig hunder, katter, rotter, méker, ender, gjess og duer) bidrar i fekal
vannforurensing i urbane nedslagsfelt (Gerardi 2006, Guenther et al. 2013, Scheffe 2007, Schueler
2000) og at lange kloakkledninger kan vaere oaser for kloakkrotter som hele éret trives godt og
formerer seg raskt i avlgpssystemet (Adressa 2015, Bergens Tidende 2015, Fettvett 2016, Moss Avis
2015, VAnytt 2013). Med gkt utbredelse av bla-grenne lgsninger for hindtering av urbant overvann
der folk kan komme i kontakt med forurenset vann er det viktig a klarlegge niva av fekal forurensning,
hva som er kilder og hvordan tiltakene pavirker smitterisiko.
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Vére erfaringer sa langt viser at selv med et lite utvalg markerer av viktige dyregrupper kan
nytteverdien veare hgy. Spesielt vil vi pdpeke at den kraftige gkningen i hestehold i landbruksomrader
neer byene i perioder av dret kan prege vannkvaliteten i naerliggende bekker form av fekal
forurensning. Det er grunn til 4 anta at ogsa andre vannforurensninger som neringsstoff og organisk
materiale kan komme fra hestehold. Bedre oppsamling og disponering av hestegjadsel er relevante
tiltak for & bedre vannkvaliteten fra denne type virksomhet, foruten a vurdere hvilke arealer som er
egnet.

Nér nye markorer utvikles basert pd innsamlet norsk materiale av fekalier fra ulike dyregrupper kan
det undersgkes mer i detalj hvilke dyr som preger vannkvaliteten i ulike typer vassdrag. Det er
ressurskrevende 4 opparbeide gode markerer. Selve analysene er ogsa arbeidskrevende og derfor
kostbare. Kostnader til analyser med mikrobiell kildesporing ma derfor vurderes mot nytteverdien.

Selv om det er gnskelig med flere genetiske markgrer for relevante dyregrupper mener vi metoder som
omfatter mikrobielle kildesporingsanalyser allerede er kraftfulle verktay og bar i sterre grad innga i
overvakingsrutiner av vannkvaliteten til viktige vannforekomster. Funn, om det sa er kun & skille
mellom fekale kilder fra mennesker og dyr, kan gi stor nytteverdi i prioritering av tiltak som bedrer
vannkvaliteten.
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8 Konklusjoner

NIBIO har introdusert mikrobiell kildesporing for & undersgke opprinnelsen av fekal vannforurensing
i forskjellige typer vassdrag som omfatter jordbruksarealer, nedbersfelt til drikkevannskilder og
urbane omréde. Standard tester for pavisning av indikatorbakterien E.coli benyttes for pavisning av
fekal forurensning i forste trinn. Videre benyttes molekylarbiologiske DNA tester av vertsspesifikke
genetiske markerer av stammer fra bakteriegruppen Bacteriodales 16S rRNA for sporing av fekale
forurensningskilder. Ved hjelp av bioinformatikk utformes en bidragsprofil for hvilke dyregrupper
som bidrar prosentvis i vannprgven.

I prosjektene som beskrives kan kildesporingen foregér pé ulike nivé etter hva som er formélet og
hvilke ressurser som er tilgjengelig. Det kan skilles mellom bidrag fra mennesker og ikke-mennesker
(varmblodige dyr). Ofte gir dette tilstrekkelig informasjon, for eksempel i forhold til & vurdere bidrag
fra husholdningsavlap. Flere av prosjektene gar videre og beskriver bidrag fra spesifikke arter som
mistenkes & bidra med fekal forurensning. Per dato er folgende genetiske markgrer tilgjengelige i
NIBIO sin metodikk basert pa norsk testmateriale:

e Mennesker

¢ Drovtyggere (samlegruppe for f.eks. kyr, sau og geit)

e Hest

e Gris (fra hgsten 2016, ikke testet i rapporten)

e Samlegruppe for gvrige varmblodige dyr (som f.eks. hund, katt, fugler, ville dyr, osv.)

Erfaringer med metoden fra perioden 2013 — 2016 er oppsummert i rapporten. En del av
undersgkelsene ble ogsd kombinert med pavisning av patogene bakterier og testing av spesifikke
kjemikalier som legemidler og personlige pleieprodukter med deres metabolitter (PPCP-forbindelser).
Det var en klar sammenheng mellom analyser som gir pavisning av fekalier fra mennesker og funn av
slike PPCP-forbindelser som ofte pévises i husholdningsavlgp, noe som styrker metoden.

En generell trend viser at i den varme arstiden kommer den dominerende kilde til fekal
vannforurensing fra varmblodige dyrearter, mens i kalde perioder (inkludert forsommer og sein hgst)
er det et klart bidrag i forurensingen fra mennesker som kan veere sterk positiv korrelert med
innholdet av legemidler og personlige pleieprodukter (PPCPs) med deres metabolitter i vannet.

Funn av animalsk fekal opprinnelsen kan medfere en trussel om sykdomsfremkallende bakterier som
utgjor en helserisiko. Siden humanpatogene E. coli-bakterier viste hgy korrelasjon med DNA-marker
for drevtyggende husdyr, kan det veere viktig a teste ut om pavisning av ulike serogrupper hos
patogene E. coli finner sted dersom animalsk fekal opprinnelse blir identifisert og seerlig med et klart
dominert bidrag i fekal forurensing fra drevtyggere.

NIBIO anbefaler at det utvikles flere vertsspesifikke genetiske markerer for bedre presisering av
utvalgte dyrearter som er typisk for ulike steder og/eller hendelser (f. eks. dyr pa beite eller fugletrekk)
og som i tillegg kan dominere over andre dyrene (f.eks. husdyr i jordbruksomréder, villdyr i
parkomrader, duer og rotter i urbane vassdrag, maker i kystomrader, osv.).

Viére erfaringer viser at selv med et lite utvalg markegrer av viktige dyregrupper kan nytteverdien vaere
hgy. Spesielt vil vi papeke at den kraftige gkningen i hestehold i landbruksomréder ner byene preger
vannkvaliteten i nerliggende bekker form av fekal forurensning. Bedre oppsamling og disponering av
hestegjodsel er relevante tiltak for & bedre vannkvaliteten fra denne type virksomhet foruten & vurdere
hvilke arealer som er egnet for hestehold neer sérbare vassdrag.

NIBIOs erfaringer med mikrobiell kildesporing av fekal vannforurensing gir grunnlag for 4 konkludere
med at metodikken er egnet til 4 bli implementert i standard tester i overvikningen av - og tiltak mot
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fekal vannforurensning. For 4 finne de riktige tiltakene er det vesentlig & finne ut hvor forurensingen
egentlig kommer fra og hva som er den dominerende forurensningskilden. De funn som er beskrevet i
rapporten kan benyttes til & prioritere tiltak i nedbgrsfeltene i forhold til &4 begrense fekal smitte til
vassdragene i norske kommuner.

Mikrobiell kildesporing kan anvendes i FoU-prosjekter og forskjellige overvakningsprogrammer for
forurensinger som truer helse og milje. Bade vann til konsum, bading og jordbruksvanning kan spores
for fekale forurensningskilder. Ulike vertsspesifikke genetiske markgrer kan bli implementert i
standard tester som kan brukes for & iverksette tiltak for begrensing av utslipp av fekal forurensing.
Dette kan bidra til & beskytte mennesker og miljg fra potensielt sykdoms-fremkallende organismer og
andre helsefare stoffer som finnes i fekalier fra mennesker og dyr.
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Norsk institutt for biogkonomi (NIBIO) ble opprettet 1. juli 2015 som en fusjon av Bioforsk,
Norsk institutt for landbruksgkonomisk forskning (NILF) og Norsk institutt for skog og landskap.

Biogkonomi baserer seg pa utnyttelse og forvaltning av biologiske ressurser fra jord og hav,
fremfor en fossil gkonomi som er basert pa kull, olje og gass. NIBIO skal vaere nasjonalt ledende
for utvikling av kunnskap om biogkonomi.
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og et avdelingskontor i Oslo.
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